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Diploid wheat Triticum boeoticum Boiss. (genome 
constitution AA) is a promising source of new valu­
able alleles for improving cultivated wheat species. 
Therefore, the evaluation of the intraspecies diversity 
of T. boeoticum and DNA fingerprinting of accessions 
of this species are topical tasks. In this paper, the ge­
netic diversity of over 60 T. boeoticum accessions was 
studied using 11 SSR markers. The analysis revealed 
83 alleles, 7.5 alleles per locus on the average. The valu­
es of expected (HE) and observed (HO) heterozygosity 
varied within 0.00–0.74 and 0.17–0.89, respectively, 
the average indices being HO = 0.13 and HE = 0.52. 
The PIC value for each locus was within 0.17–0.88, 
0.49 on the average. Unique alleles were found in all 
loci studied. Cluster analysis allowed the accessions 
studied to be combined into five major groups. The 
distances between the groups varied from 0 to 1, 
pointing to a high level of genetic differences in the 
collection under study. On the base of PCoA, five major 
groups were formed and some correspondence with 
the dendrogram was detected. Summarizing the data 
of PCoA and cluster analysis, we noted a weak genetic 
differentiation in the studied collection of T.  boeoticum. 
A correlation between the genetic distance and geogra­
phic origin was revealed only for accessions of diploid 
wheat T. boeoticum from Iran. The analysis of the T. boeo - 
ticum accessions studied showed a wide diversity for 
SSR loci. The results expand our knowledge and pro­
vide additional information on the genetic structure of 
the collection and on the genetic diversity of T. boeoti-
cum accessions studied. 

Key words: T. boeoticum; genetic polymorphism; 
SSR markers; cluster analysis; principal coordinates 
analysis.

Диплоидная пшеница Triticum boeoticum Boiss. (геном АА) – потен­
циальный источник новых ценных аллелей для улучшения возде­
лываемых видов пшеницы. В связи с этим оценка внутривидового 
разнообразия T. boeoticum и ДНК­паспортизация образцов этого 
вида является актуальной задачей. В настоящей работе исследо­
вано генетическое разнообразие более 60 образцов T. boeoticum 
с ис пользованием 11 микросателлитных маркеров. По данным 
SSR­анализа было идентифицировано 83 аллеля, в среднем на­
блюдалось по 7.5 аллелей на локус. Величины ожидаемой (HE) 
и наблюдаемой (HO) гетерозиготности варьировали в пределах 
0.17–0.89 и 0.00–0.74 при среднем показателе HE = 0.52 и HO = 0.13 
соответственно. Значение PIC для каждого локуса находилось в 
пределах 0.17–0.88 и в среднем равнялось 0.49. Для всех изучен­
ных локусов были обнаружены уникальные аллели. Кластерный 
анализ позволил объединить изученные образцы в пять основ ­
ных групп, расстояния между группами варьировали от 0 до 1, что  
ука зывает на высокий уровень генетических различий в исследу­
емой коллекции. Согласно анализу PCoA, было образовано пять 
основных групп и выявлены некоторые соответствия с дендро­
граммой. При обобщении полученных данных PCoA и кластерного 
анализа отмечена слабая генетическая дифференциация изучен­
ной кол лекции T. boeoticum. Корреляция генетического расстоя­ 
 ния с гео графическим происхождением выявлена лишь для образ­
цов диплоидной пшеницы T. boeoticum из Ирана. Анализ образцов 
показывает широкое разнообразие T. boeoticum по микросателлит­
ным локусам. Полученные нами данные расширя ют представле­
ния и дают дополнительную информацию о генетической структу­
ре коллекции и разнообразии изученных образцов T. boeoticum. 

Ключевые слова: T. boeoticum; генетический полиморфизм; 
SSR­ маркеры; кластерный анализ; анализ PCoA. 
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Пшеница – одна из самых важных и агрономически 
значимых сельскохозяйственных культур, которая 
широко возделывается по всему миру (Hajiyev et al., 

2015). Род Triticum L. состоит из четырех групп, в том чис-
ле: einkorn (2n = 2x = 14, AA), emmer (2n = 4x = 28, AABB), 
timopheevi (2n = 4x = 28, AAGG) и обычной пшеницы 
(2n = 6x = 42, AABBDD). Три вида – T. monococcum L., 
T. boeoticum Boiss. и T. urartu Thum. ex Gandil. – относятся 
к группе пшеницы einkorn (Mizumoto et al., 2002). Как 
известно, дикие виды пшеницы являются важным источ-
ником для улучшения генетических признаков пшеницы. 
T. boeoticum и T. urartu – два основных вида-кандидата 
для донора генома А для мягкой и твердой пшеницы 
(Farouji et al., 2015). Показано, что вид T. monococcum 
произошел от T. boeoticum и T. urartu был донором генома 
для полиплоидных видов пшеницы (Конарев и др., 1976; 
Dvorak et al., 1993; Takumi et al., 1993). Первичное место 
произрастания T. boeoticum – центральная и восточная 
часть Плодородного Полумесяца (Zohary, Hopf, 1993). 
В результате анализа 288 AFLP локусов T. monococcum и 
его диких сородичей M. Heun с сотрудниками (1997) уста-
новили, что T. boeoticum из Каракадагских гор (Юго-Вос-
точная Турция) оказался вероятным предшественником 
культурной однозернянки. T. boeoticum Boiss. с геномом 
AbAb – источником ценных генов для улучшения совре-
менных сортов пшеницы (Bahrai et al., 1998; Harjit-Singh et 
al., 2000; Anker, Niks, 2001). Несмотря на низкую потреби-
тельскую ценность по сравнению с T. durum и T. aestivum, 
T. boeoticum содержит богатое аллельное разнообразие для 
адаптивных признаков. Как известно, окультивирование 
и различные стратегии селекции привели к огромной по-
тере аллелей и ограничению генетического разнообразия 
современных сортов пшеницы – это проблема в селекции 
пшеницы на устойчивость к биотическим и абиотическим 
стрессорам (Aliyev et al., 2007; Wang et al., 2017). Поэтому 
необходимо проводить исследования гермоплазмы пше-
ницы с целью расширения генетического разнообразия 
для селекционных программ. В ближайшем будущем 
ожидается, что T. boeoticum будет играть важную роль в 
генетических и геномных исследованиях пшеницы. Для 
эффективного использования ресурсов T. boeoticum в про-
граммах генетического улучшения пшеницы необходимо 
оценить разнообразие этого вида на уровне генома. При 
изучении генетического разнообразия можно использо-
вать различные подходы, такие как анализ родословных, 
морфологические признаки или молекулярные маркеры. 
Использование систем молекулярных маркеров позволяет 
изучать полиморфизм ДНК, устанавливать генетические 
взаимоотношения, выявлять гены хозяйственно ценных 
признаков, что представляет собой актуальное направле-
ние в селекции сельскохозяйственных культур (Cox et al., 
1985; Motawei et al., 2007; Cifci, Yagdi, 2012; Abouzied et 
al., 2013; Malik et al., 2013). 

Генетическое разнообразие диплоидной пшеницы оце-
нивали с использованием маркеров: RFLP (Figliuolo, Per-
rino, 2004), RAPD (Ovesna et al., 2002), AFLP (Malaki et 
al., 2006), IRAP (Farouji et al., 2015) и ISSR (Kojima et al., 
1998). Наиболее широкое применение в генетическом 
анализе получили микросателлитные маркеры (Chen et 
al., 1994). Благодаря таким качествам, как воспроизводи-

мость, мультиаллельная природа, кодоминантный харак-
тер наследования и хромосомоспецифичность, они счи-  
таются высокоинформативными генетическими марке-
рами (Babayeva et al., 2009). Доказано, что SSR-маркеры – 
эффективный инструмент для анализа генетического 
раз нообразия различных видов пшеницы (McLauchlan et 
al., 2001). 

Несмотря на большой перечень публикаций по оценке 
генетического разнообразия популяций T. boeoticum с 
применением различных маркерных систем (Korzun et 
al., 1998; Hammer et al., 2000; Mousavifard et al., 2014), это 
направление исследований все еще остается актуальным. 
Нами поставлена задача – изучить генетическое разно-
образие 63 образцов коллекции дикой однозернянки и 
определить степень родства и характер различий между 
генотипами с использованием SSR-маркеров. 

Материал и методы 
Объектом для молекулярных исследований служили 63 
образца диплоидной пшеницы T. boeoticim различного 
происхождения из коллекции Национального генетическо-
го банка Института генетических ресурсов Национальной 
академии наук Азербайджана и генбанка Международного 
центра сельскохозяйственных исследований в засушливых 
районах (ИКАРДА). Названия и происхождение изучен-
ных генотипов приведены в табл. 1. 

Выделение ДНК и ПЦР. Выделение геномной ДНК и 
ПЦР проводили согласно ранее описанному протоколу 
(Zhang et al., 2010). ПЦР-фрагменты анализировали ДНК-
анализатором ABI PRISM 3730 (Applied Biosystems, Far go, 
ND, США) и оценивали с помощью Gene Marker вер-
сии 1.6 (Soft Genetics LLC, State College, PA, США).

Анализ данных. В статистический анализ были вклю-
чены четкие и воспроизводимые результаты. Продукты 
амплификации документировали в виде фрагментов, SSR-
профили были составлены на основе их размера (bp). Ко-
личество аллелей (Na), частота встречаемости основных 
аллелей, наблюдаемая (HO) и ожидаемая (HE) гетерозигот-
ность, величина информационного полиморфизма (PIC) 
были рассчитаны для каждого локуса с использованием 
программного обеспечения PowerMarker, версия 3.25 (Liu, 
Muse, 2005). В работе было использовано девять микро-
сателлитных маркеров Xbarc (the USDA-ARS Beltsville 
Agricultural Research Center, США) (Song et al., 2002, 2005) 
и два маркера Xgwm (Gatersleben Wheat Microsatellites, 
IPK-Gatersleben, Германия) (Röder et al., 1998; Pestsova 
et al., 2000). Кластерный анализ и анализ главных ком-
понент (PCoA) осуществлены с помощью программного 
пакета DARwin 6.0 (Perrier, Jacquemoud-Collet, 2006) с ис-
пользованием алгоритма кластеризации UNJ (unweighted 
Neighbor-joining), предложенного O. Gascuel (1997).

Результаты 
Генетический полиморфизм. Для оценки генетического 
полиморфизма 63 образцов T. boeoticum использован SSR-
метод и проанализировано 11 микросателлитных локусов 
(табл. 2). В целом идентифицировано 83 аллеля, в среднем 
наблюдалось по 7.5 аллелей на локус. Количество синте-
зированных аллелей варьировало от 4 (маркеры Xbarc200, 
Xbarc101, Xbarc142 и Xgwm219) до 15 (маркеры Xbarc213 
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Генетический полиморфизм диплоидной пшеницы  
Triticum boeoticum Boiss. с использованием SSR-маркеров

Table 1. Names and geographical origins of T. boeoticum accessions used in the study  

No. Accession ID Origin Region Altitude Longitude Latitude

1 – AZE – – – –

2 – AZE – – – –

3 – AZE – – – –

4 – AZE – – – –

5 – AZE – – – –

6 44821 TUR Kayseri 1 888 E36 47 N38 51

7 137335 ARM Kotayk 1 282 E044 36 17 N40 09 04

8 44833 TUR Kırşehir 1 086 E33 43 N39 22

9 137409 ARM Vayots Dzor 1 852 E045 07 16 N39 49 18

10 116146 TUR Gaziantep 796 E37 17 32 N37 16 27

11 113283 IRN Kordestan 1 302 E46 08 N35 30

12 44861 TUR Çanakkale 126 E26 34 N40 03

13 113291 IRN Khuzestan 706 E48 52 N32 33

14 113311 IRN East Azerb. 1 127 E47 45 N37 23

15 44937 SYR Damascus 1 134 E36 03 49 N33 35 48

16 44813 TUR Kırşehir 1 086 E33 43 N39 22

17 113261 IRN Kermanshah 1 433 E46 25 N34 20

18 109086 IRG Ninawa 847 E41 51 N36 21

19 113254 IRN Lorestan 1 554 E48 45 N33 53

20 109080 IRG Ninawa 1 216 E41 47 N36 23

21 113266 IRN Kermanshah 1 433 E46 25 N34 20

22 116138 TUR Gaziantep 678 E37 28 15 N36 55 32

23 110826 LBN Rachaiya 1 224 E35 54 N33 38

24 44818 TUR Kayseri 1 656 E36 30 N38 48

25 113282 IRN West Azerb. 1 819 E47 06 N36 24

26 113264 IRN Ilam 1 558 E46 27 N33 37

27 44941 ARM Ararat 1 668 E44 50 N39 50

28 113275 IRN Kordestan 1 302 E46 08 N35 30

29 109081 IRG Ninawa 1 216 E41 47 N36 23

30 45103 ARM – – – –

31 44820 TUR Kayseri 1 656 E36 30 N38 48

32 113309 IRN East Azerb. 1 127 E47 45 N37 23

33 113260 IRN Kermanshah 1 433 E46 25 N34 20

34 135341 SYR Al Hasakah 470 E41 34.571 N37 04.220

35 44949 IRN East Azerb. 1 321 E46 10 N37 20

36 131176 TUR Ankara 904 E32 45 N40 00

37 113280 IRN West Azerb. 1 407 E45 44 N36 44

38 137477 ARM Ararat 1 694 E045 00 03 N39 49 29

39 137341 ARM Kotayk 1 282 E044 36 17 N40 09 04

40 44868 TUR Bursa 567 E29 35 N40 20

41 113288 IRN Khuzestan 706 E48 52 N32 33

42 113284 IRN Kordestan 2 032 E45 54 N35 58

43 110789 SYR Al Hasakah 337 E42 12 43 N37 17 35

44 44822 TUR Kayseri 1 888 E36 47 N38 51

45 116134 TUR Gaziantep 692 E37 21 04 N36 52 55

46 44955 LEB Baalbek 1 083 E36 07 N34 05

47 113286 IRN Khuzestan 706 E48 52 N32 33

48 113277 IRN Kordestan 1 311 E46 09 N35 30
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и Xbarc174). Для всех изученных локусов были обнаруже-
ны уникальные аллели, общее число которых составило 
27 (диапазон 1–5). Наибольшее количество уникальных 
аллелей было выявлено праймерами Xbarc206, Xbarc174 
и Xbarc15. Нами рассчитаны частоты встречаемости вы-
явленных аллелей, которые послужили основой для рас-
чета индекса информативности (PIC) каждого маркера. 
Частота основных аллелей варьировала от 0.18 (Xbarc213) 
до 0.91 (Xbarc142) и в среднем составила 0.60. Анализ 
изменчивости исследованных локусов показал, что по 
значениям наблюдаемой и ожидаемой гетерозиготности 
прослеживаются существенные различия. Величины 

ожидаемой (HE) и наблюдаемой (HO) гетерозиготности 
варьировали в пределах 0.17–0.89 и 0.00–0.74 при среднем 
показателе HE = 0.52 и HO = 0.13 соответственно. Среднее 
значение PIC составило 0.49 и изменялось от 0.17 в локусе 
Xbarc142 до 0.88 в локусе Xbarc213. В локусах Xbarc213, 
Xbarc1021, Xbarc174 и Xbarc15 выявлено  значение PIC 
более 0.5 (см. табл. 2 и 3).

Кластерный анализ и метод главных компонент. 
Про веден кластерный анализ и построена дендрограмма, 
отображающая генетические различия между изученными 
образцами пшеницы (рис. 1). Генотипы были сгруппирова-
ны в пять различных кластеров, где индекс генетического 

End of Table 1
No. Accession ID Origin Region Altitude Longitude Latitude

49 44856 BGR Burgas 166 E26 21 N42 11

50 116153 TUR Gaziantep 838 E37 11 57 N36 53 02

51 116139 TUR Gaziantep 625 E37 31 06 N36 52 51

52 44857 BGR Burgas 192 E26 20 N42 09

53 139313 SYR Sweida 1 399 E36 50.388 N32 41.993

54 110749 SYR Aleppo 541 E37 35 00 N36 39 00

55 113273 IRN Kordestan 1 614 E46 59 N35 19

56 44953 SYR Aleppo 485 E36 58 00 N36 29 00

57 131180 IRG Sulaymaniyah 941 E45 24 N35 23

161 44904 SSR – 25 E27 09 N38 26

162 44900 SSR – 25 E27 09 N38 26

163 113258 IRN – – E48 21 N33 29

164 44936 SAR – – E36 01 40 N33 38 10

165 110820 LEB – – E35 49 N33 30

166 44948 LEB – – E35 56 N33 35
AZE, Azerbaijan; TUR, Turkey; ARM, Armenia; IRN, Iran; SYR, Syria; IRG, Iraq; LEB, Lebanon; BGR, Bulgaria; SAR, Saudi Arabia; SSR, Serbia.

Table 2. Genetic diversity parameters of 63 T. boeoticum accessions according to SSR markers

Locus Chromosome Number  
of alleles

Major allele 
frequency

HO HE PIC

Xbarc213 1AL 15 0.18 0.02 0.89 0.88

Xbarc15 2AL 8 0.46 0.74 0.62 0.54

Xbarc1021 3AL 9 0.29 0.11 0.82 0.79

Xbarc206 4AS 8 0.82 0.03 0.32 0.31

Xbarc117 5AS 7 0.42 0.06 0.73 0.69

Xbarc174 1BL 15 0.38 0.24 0.81 0.79

Xbarc200 2BS 4 0.70 0.10 0.44 0.37

Xbarc101 2BL 4 0.70 0.00 0.45 0.38

Xbarc142 5BL 4 0.91 0.00 0.17 0.17

Xgwm361 6BS 5 0.89 0.14 0.21 0.21

Xgwm219 6BL 4 0.84 0.02 0.29 0.27

Mean 7.5 0.60 0.13 0.52 0.49

Total 83

HO, observed heterozygosity; HЕ, expected heterozygosity; PIC – polymorphism information content.
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расстояния (ИГР) составил от 0 до 1. Количество сгруп-
пированных образцов варьировало от 3 до 27. Отмечена 
преимущественная локализация образцов в кластерах 3 
и 5. Самый обширный – третий кластер, состоящий из 27 
образцов, в свою очередь подразделяется на два больших 
субкластера. Первый и четвертый кластеры включают в 
себя по пять образцов, а наименьшим числом генотипов 
представлен кластер 2. При анализе дендрограммы (см. 
рис. 1) можно отметить, что установлена некоторая корре-
ляция между географическими ареалами и генетическим 
расстоянием. Наименьшее генетическое расстояние было 
выявлено между генотипами под номерами 45 и 44, 22 и 
14 (ИГР = 0.06) и между 35 и 36 (ИГР = 0.05). Между ге-
нотипами 164 и 165 отмечено полное генетическое сход-
ство (ИГР = 0). Наибольшее генетическое расстояние 
установлено между генотипами под номерами 22 и 57, 30 
и 162, 37 и 57, 46 и 57, где ИГР был равен 1. 

Генетические взаимоотношения у образцов T. boeoticum 
были дополнительно исследованы с использованием ана-
лиза главных компонент (PCoA). Согласно анализу PCoA, 
было образовано пять основных групп и показано соот-
ветствие с дендрограммой. Первые две основные оси диф-
ференциации (PCo1 и PCo2) объясняют 24.96 % от общей 
вариации (рис. 2). 
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Fig. 1. Genetic distances deduced from the results of the SSR analysis. Different colors indicate accessions from different 
geographical regions: blue, Bulgaria; green, Iran; red, Azerbaijan; violet, Syria; yellow, Lebanon; black, Armenia; blue, Turkey; 
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Обсуждение
Исследования, направленные на выявление генетического 
разнообразия пшеницы с помощью SSR-маркеров, ведутся 
во всем мире. M.R. Naghavi с коллегами (2004) провели 
сравнительный анализ генетического разнообразия гено-
типов пшеницы на основе 17 RAPD- и 35 SSR-маркеров. 
В работе S. Sud с коллегами (2005), посвященной необ-
ходимости создания новых сортов пшеницы с разнообраз-
ным генетическим фоном и включения новой изменчи-
вости в существующий генофонд пшеницы, осуществлен 
анализ родословных у 20 элитных сортов пшеницы с ис-  
пользованием 25 микросателлитных маркеров. Наконец, 
B. Zeb с коллегами (2009) изучили на 10 генотипах раз-
личные разновидности пшеницы с помощью 14 SSR- мар-
керов, которые могут быть использованы в будущих се-
лекционных программах.

Настоящее исследование направлено на оценку гене ти-
ческой вариабельности у 63 образцов диплоидной пше - 
ницы вида T. boeoticum с использованием 11 SSR- мар-
керов. Во многих работах доказана эффективность мар-
керов Xbarc и Xgwm для изучения генетического разно-
образия пшеницы (Dresigacker et al., 2004; Drikvand et al., 
2012; Spanic et al., 2012; Kumar et al., 2016). В общей 
сложности определено 83 аллеля. Число аллелей на локус 
варьировало от 4 до 15 и в среднем составило 7.5 аллелей. 
Диапазон длины полученных фрагментов находился в 
пределах 100–323 п. н. Наши результаты согласуются с 
данными других авторов. Так, M.R. Naghavi с коллегами 
(2004) для 36 популяций T. boeoticum с использованием 17 
SSR-маркеров выявил 147 аллелей, в среднем 8.5 аллеля 
на локус. Рядом исследователей показан высокий уровень 
полиморфизма микросателлитных локусов генома дипло-
идных пшениц по сравнению с другими маркерными сис-
темами (Medini et al., 2005; Naghavi et al., 2011). Следует 
подчеркнуть, что информативность SSR-маркеров может 
быть связана с уникальным механизмом, ответственным 
за генерацию аллельного разнообразия посредством про-
скальзывания репликации.

Выявление уникальных и разнообразных аллелей дает 
возможность исследовать генетическое разнообразие и 
специфичность сортов, их идентификацию и регистра-
цию, улучшение культурных растений, включая пшени-
цу (Abouzied et al., 2013). Кроме того, наличие уникаль-
ных аллелей определяет индивидуальность популяций, 
что подразумевает наличие генетической вариации, 
необходимой для адаптации к экологическим условиям. 
В наших исследованиях обнаружено 19 генотипов, для 
которых идентифицированы специфичные аллели. Каж-
дый из них содержал от одного до четырех таких аллелей.  
У образца под номером 56 выявлены специфичные ал-
лели в большинстве локусов (Xbarc15, Xbarc174, Xbarc101 
и Xbarc142), что указывает на уникальность этого гено-
типа. Чаще такие аллели были обнаружены в локусах  
Xbarc206 у генотипов 31, 41, 49, 57 и 161 (хромосома 4AS, 
5 аллелей), Xbarc174 – у генотипов 1, 5, 53, 55 и 56 (хро-
мосома 1BL, 5 аллелей) и Xbarc15 – у генотипов 12, 31, 41 
и 56 (хромосома 2AL, 4 аллеля), т. е. маркеры Xbarc206, 
Xbarc174 и Xbarc15 наиболее эффективны, их можно 
рекомендовать для идентификации образцов T. boeo- 
ticum. 

Показатель PIC характеризует дискриминационную 
силу локуса не только по количеству выявленных аллелей, 
но и по их относительным частотам. Для отобранных нами 
локусов значение PIC варьировало от 0.17 для Xbarc142 
до 0.88 для Xbarc213 и в среднем было 0.49. Значения 
PIC для локусов Xbarc206, Xbarc200, Xbarc101, Xbarc142, 
Xgwm361 и Xgwm219 находились в пределах 0.17–038, 
что достаточно для идентификации изучаемых образцов. 
Остальные пять локусов с показателями PIC более 0.5 осо-
бенно эффективны для дифференциации изученной груп-
пы генотипов. Высокое значение PIC свидетельствовало 
о широком генетическом разнообразии в изученной кол-
лекции диплоидной пшеницы. Аналогичные результаты 
для разных коллекций пшеницы представлены и другими 
исследователями (Prasad et al., 2000; Bossolini et al., 2006; 
Zeshan et al., 2016). Исходя из рассмотренных данных по 
оценке эффективности апробированных маркеров, можно 
отметить информативность праймеров barc-213, barc-1021 
и barc-174, которые выделились наибольшим числом об-
щих аллелей, высокими показателями гетерозиготности 
и PIC, а также наименьшей частотой основных аллелей. 
Полученные показатели разнообразия были ожидаемы, 
так как образцы, включенные в настоящее исследование, 
представляют различные регионы Плодородного Полуме-
сяца и соседних стран, считающиеся первичным очагом 
произрастания диких пшениц, а также T. monococcum. Эти 
результаты согласуются с ранее полученными данными 
(Farouji et al., 2015; Wang et al., 2017). 

Значение PIC рассчитывали для каждой страны, оно 
не зависело от размера выборки (табл. 3). Например, при 
сравнении исследуемых образцов различного происхож-
дения установлено, что наибольший показатель выявлен 
среди генотипов из Сирии (PIC = 0.49), представленных 
шестью образцами; второе по величине значение PIC об-
наружено у генотипов из Турции (14 образцов, PIC = 44). 
В результате анализа полученных данных было также 
установлено, что образцы из Сирии (3.5 аллелей на локус, 
HE = 0.54) и Турции (4 аллеля на локус, HE = 0.48) более 
полиморфны, чем остальные генотипы. Относительно вы-
сокое разнообразие среди генотипов сирийского и турец-
кого происхождения по сравнению с другими регионами 
отмечалось и в других исследованиях (Hammer et al., 2000; 
Moghaddam et al., 2000; Wang et al., 2017). Для остальных 
изученных регионов выявлены средние значения PIC, на-
ходящиеся в пределах 0.26–0.399. Наименьший показатель 
разнообразия (PIC = 0.26) установлен для четырех об-
разцов из Ирака. Следует отметить, что все эти генотипы 
были из одного и того же региона Нинава. Несмотря на 
большой объем выборки и широкий диапазон мест сбора, 
генотипы из Ирана (19 образцов) демонстрируют относи-
тельно узкое генетическое разнообразие (PIC = 0.33), что 
указывает на сходный генетический фон этих образцов. 
Для генотипов, происходящих из Азербайджана, не-
смотря на небольшое число изученного материала (пять 
образцов), значение PIC составило 0.399. Различия между 
образцами иранского происхождения в основном были 
связаны с первыми тремя локусами, а остальные восемь 
локусов показали высокую долю общих аллелей. Гене-
тическое разнообразие популяций диплоидной пшеницы 
из Ирана изучали многие исследователи. Полученные 
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Генетический полиморфизм диплоидной пшеницы  
Triticum boeoticum Boiss. с использованием SSR-маркеров

в нашей работе результаты не согласуются с данными 
других авторов, обнаруживших более высокий уровень 
генетического разнообразия среди диплоидной пшеницы  
T. boeoticum иранского происхождения. Так, M.R. Naghavi 
с коллегами (2009) с использованием SSR-маркеров выя-
вили высокий уровень полиморфизма у видов T. boeoticum 
(PIC = 0.81), собранных из разных агросистем, а также с 
помощью RAPD-, AFLP- и SSR-маркеров установили, что 
наиболее высокий генетический полиморфизм наблюда-
ется среди популяций T. boeoticum из Ирана. 

Генетические взаимосвязи. Как известно, эффектив-
ность гибридизации зависит от выбора генетически разли-
чимых генотипов (Burkhamer et al., 1998; Bohn et al.,1999). 
В связи с этим нами предприняты усилия для прогнозиро-
вания наиболее различимых образцов путем определения 
степени сходства или расстояния между ними. 

В анализируемой коллекции собраны образцы дипло-
идной пшеницы T. boeoticum различного происхождения: 
отечественные и зарубежные генотипы. На основании 
данных о генетическом полиморфизме различных сортов 
пшеницы была построена дендрограмма (см. рис. 1), от-
ражающая сходство изучаемых генотипов. Индекс ге-
не тического расстояния среди генотипов T. boeoticum 
варь ировал от 0 до 1, что указывает на высокий уровень 
генетических различий в изучаемой коллекции. Было 
так же выявлено 100 % сходство между образцами под 
номером 164 (Саудовская Аравия) и 165 (Ливан). Об-
разцы под номерами 21 (Ирак) и 56 (Сирия), а также 22 
(Иран) и 57 (Сирия) оказались самыми отдаленными, у 
них индекс генетического расстояния составил 0.94 и 1 
соответственно. Генотипы, содержащие различные комби-
нации аллелей, могут послужить ценным источником для 
будущих селекционных программ, поскольку чем больше 
различия между родительскими формами, тем больше 
число желаемых аллелей (Ghaderi et al., 1984). Выявлена 
некоторая дифференциация генотипов в зави симости от 
географического региона. В частности, в кластере 2 лока-
лизовались исключительно образцы из Турции, а в класте-
ре 5 превалировали генотипы иранского происхождения. 
Несмотря на малую выборку, генотипы из Азербайджана 
объединились в кластере 3. Однако в большинстве случаев 

можно наблюдать локализацию изученных образцов оди-
накового происхождения в разных кластерах. 

Если сопоставить данные кластерного анализа и метода 
главных компонент, можно выявить некоторые сходства 
и различия групп образцов.

Группа А содержит 15 генотипов, которые главным 
образом происходили из Азербайджана и Армении (см. 
рис. 2). Схожую группировку можно отметить на ден-
дрограмме кластерного анализа (см. рис. 1), где четыре 
из пяти и четыре из шести генотипов из Азербайджана 
и Армении соответственно объединились в кластере 3. 
В группе B превалируют генотипы из Турции и соседних с 
ней регионов. На дендрограмме кластерного анализа клас-
тер 2 представлен также исключительно генотипами из 
Турции. Группировка генотипов под номерами 6 (Турция) 
и 42 (Турция), 12 (Турция) и 2 (Азербайджан) указывает 
на наличие общих аллелей (см. рис. 2). В группе C, анало-
гично кластерному анализу, количественно преобладают 
образцы из Ирана, в ней также присутствуют генотипы 
из Турции и Сирии. Связь между географическим про-
исхождением и генетической организацией для образцов 
из Ирана (см. рис. 2) может быть обусловлена общим 
генетическим фоном среди гермоплазмы, ограничением 
генетического потока, что также подтверждено сравни-
тельно низким показателем PIC. Схожие результаты ранее 
были получены на других культурах (Izzatullayeva et al., 
2014). В самостоятельную группу D обособился генотип 
под номером 21 из Ирана. 

При обобщении полученных данных PCoA и кластер-
ного анализа можно сделать заключение о слабой генети-
ческой дифференциации образцов изученной коллекции. 
Корреляция генетического расстояния с географическим 
происхождением выявлена лишь для образцов диплоид-
ной пшеницы T. boeoticum из Ирана. В ранних исследо-
ваниях показано отсутствие корреляции между генети-
ческим расстоянием и географическим происхождением 
у популяций T. boeoticum из Ирана (Ovesna et al., 2002; 
Malaki et al., 2006). 

Таким образом, анализ нашей коллекции подтверждает 
высокое разнообразие T. boeoticum по микросателлитным 
локусам, эти маркеры вполне могут быть использованы 

Table 3. Genetic diversity parameters within particular geographic regions 

Subsets Sample size Number  
of alleles

Major allele 
frequency

HO HE PIC

T. boeoticum 63 7.5 0.60 0.13 052 0.49

SYR 6 3.5 0.60 0.20 0.54 0.49

TUR 14 4 0.62 0.13 0.48 0.44

IRN 19 3.4 0.71 0.11 0.37 0.33

LEB 4 2.3 0.64 0.16 0.40 0.35

ARM 6 2.7 0.67 0.10 0.44 0.395

BGR 2 1.5 0.70 0.0 0.31 0.27

IRG 4 1.9 0.76 0.12 0.32 0.26

AZE 5 2.2 0.63 0.0 0.45 0.399

HO, observed heterozygosity; HЕ, expected heterozygosity; PIC – polymorphism information content.
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для оценки генетического полиморфизма коллекции пше-
ницы в целом. С помощью этих маркеров в коллекции 
были установлены уникальные генотипы, несущие редкие 
аллели по микросателлитным локусам, и, соответствен-
но, эти праймеры могут оказаться перспективными для 
идентификации и генетической паспортизации образцов 
T. boeoticum. Знание генетического разнообразия образ-
цов дикой однозернянки, сохраняемых в коллекции, не-
обходимо для их использования при проведении научных 
исследований. Полученные нами результаты дают допол-
нительную информацию о генетической структуре и раз-
нообразии изученных образцов T. boeoticum. 
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