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Методом SNP-анализа с помощью панели iSelect90К изучено генетическое разнообразие линий
синтетической гексаплоидной пшеницы, полученных в университете Киото (Япония) в результате ги-
бридизации сорта твердой пшеницы Langdon (Triticum durum, 2n = 4x = 28, BBAA) с образцами Aegilops
tauschii (2n = 2x = 14, DD) различного эколого-географического происхождения. Уровень геномной ва-
риабельности оценивали по значениям генетических расстояний Emma (Efficient Mixed-Model Associa-
tion) и геномной матрицы родства (G). Генетическое разнообразие генома D синтетических линий
на 50% выше, чем у геномов A и В. Наибольший генетический полиморфизм отмечен у линии Lang-
don/Ku-2105 из провинции Пехлеви на южном побережье Каспийского моря и линии Langdon/Ig
131606 из Кыргызстана. Меньшим генетическим разнообразием по D-геному отличались линии из
Индии (Langdon/Ig 48042), провинций Ирана Сари и Бальбусар (Langdon/Ku-2088, Langdon/Ku-2093,
Langdon/Ku-2096) и Туркменистана (Langdon/Ig 26387). Таким образом, вовлечение в гибридизацию
синтетических гексаплоидов пшеницы на основе образцов Ae. tauschii из района Каспийского бассейна
позволит расширить генетическое разнообразие сортов пшеницы и повысить эффективность исполь-
зования генетических ресурсов.
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Использование потенциала синтетических
гексаплоидов на основе эгилопса Тауша (Aegilops
tausсhii Coss., геном D) доказало свою эффектив-
ность в селекции для расширения генетического
разнообразия, повышения адаптивности и уро-
жайности сортов пшеницы [1]. Более 62 сортов пше-
ницы, полученных на основе синтетических форм,
успешно внедрены в производство 150 стран мира и
их число стремительно растет [2, 3]. Основное гене-
тическое разнообразие вида Ae. tausсhii сосредото-
чено на территории, простирающейся от Закав-
казья до восточного побережья Каспийского мо-
ря в Иране, от Центрального Ирана до Китая. В
общей сложности более 600 образцов Ae. tausсhii
из 20 стран мира были вовлечены в селекционные
программы путем интрогрессивной гибридиза-
ции или скрещивания с синтетической пшени-
цей [4]. Наиболее широкое применение генети-
ческого материала синтетических гексаплоидов
CIMMYT нашло в Китае, где в 2003–2005 гг. со-
здали четыре сорта, один из которых Chuanmai 42

[5]. На основе этого высокоурожайного сорта,
устойчивого к желтой ржавчине, получено 12
коммерческих сортов пшеницы [6].

Повышение эффективности и точности отбо-
ра селекционного материала с ценными интро-
грессиями от синтетических гексаплоидов явля-
ется важной задачей для маркер-ориентирован-
ной селекции. Первым шагом на пути решения
такой задачи стало создание картирующей популя-
ции ITMI (International Triticeae Mapping Initiative),
полученной путем гибридизации сорта Opata 85 и
синтетического гексаплоида W7984. С помощью
картирующей популяции ITMI были выявлены
QTL, в том числе D-генома, определяющие хо-
зяйственно ценные признаки [7, 8].

SNP-локусы (однонуклеотидный полимор-
физм) благодаря равномерному распределению
по всему геному (одна однонуклеотидная замена
на 99 пар нуклеотидов) послужили основой для
разработки платформ полногеномного генотипи-
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рования [9]. Так, в китайской академии сельско-
хозяйственных наук (CAAS) были использованы
ДНК-чипы, содержащие 600 К SNP, для иденти-
фикации QTL, контролирующих число зерен
[10]. Сравнительно недавно из ДНК-чипов 35 К,
90 К и 660 К отобрано 700 и 1000 SNPs c высокой
степенью детектирования для конструирования
чипов 15 К и 50 К (Triticum TraitBreed array) [11].
Анализ полиморфизма ДНК с помощью SNP-
маркеров успешно используется в исследованиях
по изучению генетического разнообразия, по
ДНК-паспортизации коммерческих сортов пше-
ницы, картированию QTL и методу GWAS [12].

Количественно генетическое сходство сортов
можно изучить с помощью коэффициентов род-
ства. Включение в гибридизацию родительских
форм с низкими коэффициентами родства вы-
зывает богатый формообразовательный процесс
и увеличивает долю генетической дисперсии ко-
личественных признаков в гибридном потом-
стве [13]. В селекционных программах, наряду с
анализом генеалогических профилей, прогноз
геномного родства возможен за счет использова-
ния неравновесного сцепления локусов количе-
ственных признаков (QTL) и SNP-маркеров,
плотно охватывающих весь геном. Данные SNP-
генотипирования эффективны для выявления ге-
нетической ценности родительских форм, что
позволяет повысить вероятность отбора ценных
генотипов в гибридных популяциях [14].

Очевидно, что привлечение в селекцию синте-
тической пшеницы, имеющей большее генетиче-
ское разнообразие в сравнении с коммерческими
сортами пшеницы, позволяет привнести в селек-
ционный материал новые аллели генов [15, 16].
Однако, несмотря на проведенные исследования
по генотипированию синтетической пшеницы и
отбору генотипов по локусам количественных
признаков [12], поиск источников для расшире-
ния генотипического потенциала сортов пшени-
цы и создание на их основе исходного материала,
устойчивого к негативным абиотическим и био-
тическим стрессовым факторам в связи с пробле-
мой потепления климата и возрастанием инфек-
ционной нагрузки, весьма актуальны в селекции
пшеницы.

Цель исследований – SNP-анализ линий синте-
тической пшеницы с геномом Ae. tauschii различного
эколого-географического происхождения и выделе-
ние источников для расширения генотипического
потенциала сортов пшеницы.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Омским ГАУ при сотрудничестве с CIMMYT в
университете Nebraska-Lincoln (США) проведено
генотипирование 143 образцов из коллекционно-
го питомника ОмонГАИ, включающего 13 линий

синтетической гексаплоидной пшеницы япон-
ского университета Киото [17]. Синтетические
линии университета Киото получены в результате
гибридизации сорта твердой пшеницы Langdon
(Triticum durum, 2n = 4x = 28, BBAA) с образцами
Aegilops tauschii (2n = 2x = 14, DD) различного эко-
лого-географического происхождения (табл. 1) из
коллекции университета Киото и Международно-
го центра сельскохозяйственных исследований в
засушливых регионах ICARDA (International Cen-
ter for Agricultural Research in the Dry Areas) [18].

SNP-анализ. В Центре генетических ресурсов
университета Nebraska-Lincoln (США) проведен
SNP-анализ 143 образцов питомника ОмонГАИ с
помощью панели iSelect90К, содержащей 81587
SNP, с охватом хромосом трех геномов. Выделе-
ние геномной ДНК проводили набором BioSprint
96 (QIAGEN, Valencia, Калифорния, США) в со-
ответствии с инструкциями производителя. Ме-
тод GBS выполнен на основе протокола [19]. Со-
здание библиотек генотипирования последова-
тельностей ДНК проводилось c применением
рестрикционных энзимов PstI и MspI. Идентифика-
ция SNP-локусов осуществлена с использованием
программы TASSEL v. 5.2.40 [20], GBS v. 2 Pipeline
[21] и физической карты референсного генома пше-
ницы от International Wheat Genome Sequencing
Consortium (IWGSC, RefSeq V1.0, 2017 г.)

Статистический анализ генетического разно-
образия. Уровень геномной вариабельности оце-
нивали по значениям генетических расстояний
Emma (Efficient Mixed-Model Association) [22] и
геномной матрицы родства (G) [23] в оболочке
R-Studio с использованием пакета прикладных
программ GAPIT 3.0 (Genomic Association and
Prediction Integrated Tool) [24].

Вычисление генетических расстояний по ме-
тоду Emma проводили по формуле:

где у – вектор популяционных эффектов; β – век-
тор фиксированных эффектов, u – случайный
эффект смешанной модели; е – вектор случайных
эффектов; X – матрица фиксированных эффек-
тов; Z – матрица инцидентности случайных эф-
фектов.

Расчет геномной матрицы родства проводили
по алгоритму, разработанному P.M. VanRaden
[23], (метод 1) по формуле:

где: Z = M – P (матрица SNP эффектов); M – мат-
рица размером n × m (число особей на число ло-
кусов), состоящая из элементов – оценок гомози-
готных и гетерозиготных локусов, принятых за:
AA = 1, AB = 0, BB = –1; P – вектор-столбец,
представляющий удвоенную сумму гетерозигот-
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ных маркеров (локусов) или частоту второго SNP
аллеля, где i = 2(pj – 0.5); pi – частота i-аллеля SNP
(A или B) для j-го сорта.

Построение дендрограммы на основании дан-
ных SNP-анализа выполнено с помощью про-
граммы SPSS версии PASW Statistics 20.0 (IBM,
США).

РЕЗУЛЬТАТЫ

В результате SNP-анализа у синтетических ли-
ний университета Киото идентифицировано
47525 SNP-локусов. Из данного набора линий
выявлены различия по 15553 SNP. Из 15553 локу-
сов – 411 с отсутствующими данными (более 2%)
были исключены из анализа. Распределение
15142 SNPs между геномами было следующим: A-,
B- и D-геномы имели 3517 SNPs (23.2%), 3858
(25.5%) и 7767 (51.3%) соответственно (рис. 1, 2).

Число SNPs на хромосому варьировало от 385
(4В) до 1484 (7D). Распределение SNPs между A и
B геномами было практически равным, тогда как
полиморфизм генома D был на 50% выше, чем у
геномов A и В. Определены показатели генетиче-
ских расстояний с использованием метода Emma
и геномной матрицы родства (табл. 2, рис. 3).

Синтетические линии, полученные с участием
образцов Ae. tauschii из провинций Ирана Рамсар
и Бальбусар, а также из коллекции ICARDA име-
ют наибольшее генетическое сходство (показа-
тель генетического расстояния по Emma составил
0.86, или 86% общих SNP) и объединены в два
кластера (рис. 3).

К первому относятся линии, полученные на
основе образцов Ae. tauschii из Ирана: Lang-
don/Ku-2100, Langdon/Ku-2096 и Langdon/Ku-
2097, ко второму – Langdon/Ig 131606 (Кыргыз-
стан), Langdon/Ig 48042 (Индия) и Langdon/Ig
26387 (Туркменистан) (генетические дистанции
по методу Emma равны 0.83, 0.84, 0.86). Высокие
положительные значения коэффициента геном-
ного родства (0.64–0.89) также свидетельствуют о
близком генетическом сходстве данных линий.

Таблица 1. Синтетические линии университета Киото

Примечание. KU – Plant Germ-Plasm Institute, Faculty of Agriculture, Kyoto University; Ig – International Center for Agricultural
Research in the Dry Areas (ICARDA).

Синтетическая линия Происхождение
Ae. tauschii

Подвид
Ae. tauschii

Langdon/Ku-2105 Пехлеви, Иран typica
Langdon/Ku-2092 Бабульсар, Иран strangulata
Langdon/Ig 131606 Талас, Кыргызстан Не известен
Langdon/Ig 48042 Джамму-Кашмир, Индия Не известен
Langdon/Ku-20-9 Бабульсар, Иран strangulata
Langdon/Ku-2079 Альябад, Иран strangulata
Langdon/Ku-2100 Рамсар, Иран meyeri
Langdon/Ku-2096 Бабульсар, Иран strangulata
Langdon/Ku-2088 Сари, Иран strangulata
Langdon/Ku-2075 Бабульсар, Иран strangulata
Langdon/Ku-2093 Бабульсар-Чалус, Иран strangulata
Langdon/Ku-2097 Бабульсар, Иран typica
Langdon/Ig 126387 Ашхабад, Туркменистан Не известен

Рис. 1. Распределение 15142 SNPs по геномам A, B и D.
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Остальные линии образуют отдельные субкласте-
ры с высокой долей одинаковых SNP-локусов.
Максимальные генетические различия (коэффици-
ент геномного родства составил –0.44) отмечены
между линиями Langdon/Ig 48042 (Индия) и Lang-

don/Ku-2100, Langdon/Ku-2096, Langdon/Ku-2097
(Иран); Langdon/Ig 126387 (Туркменистан) и
Langdon/Ku-20-9, Langdon/Ku-2100, Langdon/Ku-
2097 (Иран), что объясняется различным геогра-
фическим происхождением образцов Ae. tauschii.

Рис. 2. Распределение 15142 SNPs по 21 хромосоме и SNPs с отсутствующими данными (UN) 13 синтетических линий.
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Таблица 2. Уровень генетического разнообразия синтетических линий пшеницы с участием образцов Ae. tauschii
различного происхождения

Примечание. Количество одинаковых SNPs (%) по Emma – над диагональю, коэффициент геномного родства между образ-
цами – под диагональю, доля гомозиготных локусов каждого образца – по диагонали: варьирует от 0 (все локусы находятся
в гетерозиготном состоянии) до 2 (все локусы находятся в гомозиготном состоянии).
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Ku-2105 1.71 81 79 80 81 79 80 81 81 80 82 80 79
Ku-2092 –0.15 1.42 79 80 83 80 81 81 84 82 84 81 79
Ig 131606 –0.12 –0.26 1.65 84 79 77 78 78 79 78 80 78 83
Ig 48042 –0.15 –0.27 0.69 1.47 81 79 80 80 81 80 81 80 86
Ku-20-9 –0.09 0.01 –0.24 –0.25 1.39 81 81 82 84 82 84 81 80
Ku-2079 –0.11 –0.04 –0.23 –0.21 –0.01 1.63 79 79 81 80 81 79 78
Ku-2100 –0.18 –0.23 –0.42 –0.44 –0.21 –0.28 1.49 86 81 80 82 86 78
Ku-2096 –0.16 –0.23 –0.42 –0.44 –0.19 –0.30 0.71 1.42 82 81 83 86 79
Ku-2088 –0.12 0.16 –0.26 –0.26 0.06 0.06 –0.29 –0.26 1.36 82 85 81 80
Ku-2075 –0.16 0.02 –0.27 –0.26 0.03 0.03 –0.24 –0.24 0.02 1.57 83 80 79
Ku-2093 –0.12 0.09 –0.31 –0.31 0.03 –0.01 –0.17 –0.16 0.13 0 1.35 82 80
Ku-2097 –0.18 –0.24 –0.43 –0.44 –0.23 –0.31 0.69 0.68 –0.32 –0.26 –0.19 1.62 78
Ig 126387 –0.16 –0.28 0.64 0.89 –0.44 –0.20 –0.44 –0.43 –0.27 –0.25 –0.34 –0.44 1.56



200

ГЕНЕТИКА  том 57  № 2  2021

ПОТОЦКАЯ и др.

Линии из разных провинций Ирана имели близ-
кое генетическое родство, например Lang-
don/Ku-2088 (провинция Сари) с линиями из
провинции Бальбусар – Langdon/Ku-2092 (0.16) и
Langdon/Ku-2093 (0.13). Исключение составили
две линии из провинции Бальбусар – Lang-
don/Ku-2096 и Langdon/Ku-2097, оказавшиеся в
первом кластере, при этом образец Ae. tauschii Ku-
2097 относится к подвиду typica. Оценка геномно-
го родства не только подходит для анализа род-
ственных выборок, но и учитывает степень гомо-
зиготности образцов. Например, линии Lang-
don/Ku-2105 (1.71) и Langdon/Ig 131606 (1.65) име-
ют наибольшую долю локусов в гомозиготном со-

стоянии, что представляет особенный интерес
для селекционной работы.

Поскольку синтетические линии университета
Киото получены на основе одного тетраплоидного
компонента (Langdon), генетические дистанции
по методу Emma у изученных линий составили
77–86%, тем не менее основной вклад в генетиче-
скую изменчивость синтетических линий вносит
D-геном (51.3%). Наличие D-генома образцов
Ae. tauschii разного эколого-географического про-
исхождения позволил провести сравнительный
анализ между линиями по D-геному (табл. 3).

Рис. 3. Тепловая карта корреляционного анализа изученных 13 синтетических линий на основании данных SNP-ана-
лиза.
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Наибольший генетический полиморфизм так-
же отмечен у линии Langdon/Ku-2105 (67 уникаль-
ных SNPs по геному D) из провинции Пехлеви на
южном побережье Каспийского моря, а также у
линии Langdon/Ig 131606 (64 SNPs) из Кыргыз-
стана. Меньшим генетическим разнообразием по
D-геному отличаются линии из Индии (Lang-
don/Ig 48042), провинций Ирана Сари, Бальбусар
(Langdon/Ku-2088, Langdon/Ku-2093, Langdon/Ku-
2096) и Туркменистана (Langdon/Ig 26387). При
этом наибольшие различия отмечены между ли-
ниями по хромосомам 2D (82 SNPs) и 7D (81
SNPs), тогда как наименьшие – по хромосоме 4D
(13 SNPs).

ОБСУЖДЕНИЕ

Формирование генома T. aestivum произошло
вследствие многократных скрещиваний T. tur-
gidum ssp. durum, вероятно, с ограниченным чис-
лом образцов Ae. tauschii ssp. strangulatа в местах
перекрытия ареалов этих подвидов [25–27]. Со-
временные сорта яровой пшеницы характеризуют-
ся низким генетическим разнообразием генома D
из-за потери ценных генов и аллелей в результате
целенаправленной селекции на повышение уро-
жайности и многовекового возделывания этой
культуры [28]. ДНК-полиморфизм геномов А и В
сортов мягкой пшеницы также редуцирован в
сравнении с геномами А и В твердой пшеницы. В
этой связи передача генов посредством синтети-
ческой пшеницы от вида T. durum в геном T. aes-
tivum способствует расширению генетического

разнообразия исходного материала в селекции
пшеницы [4, 12].

В наших предыдущих работах проведен cрав-
нительный анализ генетического сходства линий
синтетической пшеницы селекции CIMMYT и
университета Киото с лучшими сортами из Се-
верной Америки, России и Казахстана, который
показал значимость синтетической пшеницы в
качестве ценного генетического ресурса новых
аллелей генов для селекции пшеницы. Результа-
ты исследований выявили также генетические
различия у синтетических линий не только по ге-
ному D, но также по геномам А и B [15, 29].

Для синтетических линий, полученных на ос-
нове образцов Ae. tauschii из южных районов Кас-
пийского бассейна, характерно большее генети-
ческое разнообразие, поскольку именно на этой
территории произрастают редкие и эндемичные
образцы, в том числе ssp. strangulatа – вероятный
донор генома D мягкой пшеницы, продолжается
активный формообразовательный процесс дан-
ного вида эгилопса [30, 31]. Полученные данные
согласуются с результатами других исследований.
Например, J. Wang с коллегами [32] с помощью
SNP-анализа изучали генетическое разнообразие
коллекции образцов Ae. tauschii и пришли к выво-
ду, что наибольший полиморфизм D-генома от-
мечен у двух групп образцов, произрастающих на
юге и юго-западе Каспийского бассейна.

На основе результатов SNP-aнализа построе-
ны дендрограммы для оценки степени сходства
однонуклеотидного полиморфизма между изу-

Таблица 3. Сравнительный анализ “уникальных” SNPs по D-геному между синтетическими линиями по методу
Emma

* Значимо на уровне P < 0.05.

Синтетическая
линия

Количество SNP
Итого:

1D 2D 3D 4D 5D 6D 7D

Langdon/Ku-2105 5 19* 17* 3 4 6* 13* 67
Langdon/Ku-2092 2 9* 12* 0 0 3 9* 35
Langdon/Ig 131606 9* 14* 7* 0 7* 10* 17* 64
Langdon/Ig 48042 1 0 0 0 0 3 4 8
Langdon/Ku-20-9 0 7* 10* 2 2 5 7* 33
Langdon/Ku-2079 8* 2 2 3 2 6* 10* 33
Langdon/Ku-2100 5 8* 2 1 4 4 1 25
Langdon/Ku-2096 4 7 0 0 2 1 0 14
Langdon/Ku-2088 2 0 1 0 0 2 2 7
Langdon/Ku-2075 9* 5 0 1 4 9* 1 29
Langdon/Ku-2093 4 2 1 1 4 2 4 18
Langdon/Ku-2097 5 5 0 2 1 2 10* 25
Langdon/Ig 126387 6* 4 2 0 1 0 3 16

Итого: 60 82 54 13 31 53 81
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ченными синтетическими линиями. На филоге-
нетическом дереве синтетических линий выделе-
но три кластера: синтетические линии с участием
образцов Ae. tauschii из провинций Ирана Рамсар
и Бальбусар, линии с участием образцов Ae. taus-
chii коллекции ICARDA (Туркменистан, Кыргыз-
стан и Индия) и линии из различных провинций
Ирана. Генетическая однородность линий из
провинций Ирана Бабульсар, Альябад, Сари и
Чалус свидетельствует о высоком филогенетиче-
ском сходстве образцов Ae. tauschii, произрастаю-
щих на территории данных провинций. В этом
кластере наибольший уровень генетического раз-
нообразия отмечен у линии Langdon/Ku-2105 из
провинции Пехлеви.

Анализ полиморфизма синтетических линий с
помощью генетических расстояний по методу
Emma и геномной матрицы родства позволил
оценить сходство синтетических линий, получен-
ных на основе образцов Ae. tauschii разного эколо-
го-географического происхождения. Генетиче-
ское разнообразие генома D на 50% выше, чем у
геномов A и В, что свидетельствует о ценности
изученных синтетических линий в качестве гене-
тического резерва для расширения полиморфиз-
ма сортов пшеницы. Выявлены наибольшие раз-
личия между линиями по хромосомам 2D (82
SNPs) и 7D (81 SNPs).

Отмечена высокая степень генетической од-
нородности линий по D-геному, полученных на
основе образцов Ae. tauschii из провинций Ирана
Сари и Бальбусар (Langdon/Ku-2088, Langdon/
Ku-2093, Langdon/Ku-2096), а также линий из
Индии (Langdon/Ig 48042) и Туркменистана
(Langdon/Ig 26387).

SNP-анализ у линий Langdon/Ku-20-9, Lang-
don/Ku-2100, Langdon/Ku-2079, Langdon/Ku-2075,
Langdon/Ku-2092 и Langdon/Ku-2097 из разных
провинций Ирана выявил 25–35 уникальных
SNPs D-генома. Выделены две линии – Lang-
don/Ku-2105 из города Пехлеви на южном побе-
режье Каспийского моря и Langdon/Ig 131606 из
Кыргызстана, характеризующиеся наибольшим
числом уникальных SNP-локусов D-генома – 67
и 64 и максимальными значениями генетическо-
го расстояния по VanRaden – 1.71 и 1.65 соответ-
ственно.

Проведенное исследование подтверждает осо-
бый статус образцов Ae. tauschii, произрастающих
на юге Каспийского бассейна, для расширения
полиморфизма генома D и поиска генов, контро-
лирующих хозяйственно ценные признаки в се-
лекции пшеницы. Японские синтетические ли-
нии, имеющие высокий уровень генетического
разнообразия, представляют интерес для селек-
ционных программ в качестве ценного генетиче-
ского ресурса с целью расширения генотипиче-
ского потенциала коммерческих сортов пшеницы

и повышения эффективности использования ге-
нетических ресурсов.

Данное исследование проведено при финан-
совой поддержке РНФ (проект № 16-16-10005).

Настоящая статья не содержит каких-либо ис-
следований с использованием в качестве объекта
животных.

Настоящая статья не содержит каких-либо ис-
следований с участием в качестве объекта людей.

Авторы заявляют, что у них нет конфликта ин-
тересов.
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Analysis of the Genome D Polymorphism of Synthetic
Wheat Obtained on the Basis of Ae. tauschii L.

I. V. Pototskayaa, *, V. P. Shamanina, **, S. S. Shepeleva, M. Bhattab, and A. I. Morgоunova, c

aStolypin Omsk State Agrarian University, Omsk, 644008 Russia
bUniversity of Wisconsin, Madison, 53726 USA

cWashington State University, Pullman, 99164 USA
*e-mail: iv.pototskaya@omgau.org
**e-mail: vp.shamanin@omgau.org

SNP analysis was performed using iSelect90K for identification of the genetic diversity of synthetic hexaploid
wheat lines of Kyoto University (Japany) bred by crossing of durum wheat variety Langdon (Triticum durum,
2n = 4x = 28, BBAA) with entries of Aegilops tauschii (2n = 2x = 14, DD) of different ecological origin. The
level of genomic variability was calculated by Emma approach (Efficient Mixed-Model Association) and us-
ing genomic relationship matrix (G). The genetic diversity of the genome D of synthetic lines 50% more than
that of genomes A and B. The greatest genetic polymorphism of the line Langdon/Ku-2105 from Pahlavi
province on the southern coast of Caspian Sea and the line Langdon/Ig 131606 from Kyrgyzstan was ob-
served. Lines from India (Langdon/Ig 48042), Iranian provinces Sari and Balbusar (Langdon/Ku-2088,
Langdon/Ku-2093, Langdon/Ku-2096), and Turkmenistan (Langdon/Ig 26387) are characterized with
lower genetic diversity of the genome D. Thus, the involvement into hybridization of synthetic hexaploid
wheat on the basis of Ae. tauschii entries from the Caspian basin will extend the genetic diversity of wheat va-
rieties and increase the efficiency of genetic resources using.

Keywords: synthetic hexaploid wheat line, Ae. tauschii, SNP loci, genome D, genetic diversity.



<<
  /ASCII85EncodePages false
  /AllowTransparency false
  /AutoPositionEPSFiles true
  /AutoRotatePages /All
  /Binding /Left
  /CalGrayProfile (Dot Gain 20%)
  /CalRGBProfile (Adobe RGB \0501998\051)
  /CalCMYKProfile (Photoshop 5 Default CMYK)
  /sRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CannotEmbedFontPolicy /Warning
  /CompatibilityLevel 1.3
  /CompressObjects /Tags
  /CompressPages true
  /ConvertImagesToIndexed true
  /PassThroughJPEGImages true
  /CreateJobTicket false
  /DefaultRenderingIntent /Default
  /DetectBlends true
  /DetectCurves 0.0000
  /ColorConversionStrategy /LeaveColorUnchanged
  /DoThumbnails false
  /EmbedAllFonts true
  /EmbedOpenType false
  /ParseICCProfilesInComments true
  /EmbedJobOptions true
  /DSCReportingLevel 0
  /EmitDSCWarnings false
  /EndPage -1
  /ImageMemory 1048576
  /LockDistillerParams false
  /MaxSubsetPct 100
  /Optimize false
  /OPM 1
  /ParseDSCComments true
  /ParseDSCCommentsForDocInfo true
  /PreserveCopyPage true
  /PreserveDICMYKValues true
  /PreserveEPSInfo true
  /PreserveFlatness false
  /PreserveHalftoneInfo false
  /PreserveOPIComments false
  /PreserveOverprintSettings true
  /StartPage 1
  /SubsetFonts true
  /TransferFunctionInfo /Apply
  /UCRandBGInfo /Preserve
  /UsePrologue false
  /ColorSettingsFile ()
  /AlwaysEmbed [ true
  ]
  /NeverEmbed [ true
  ]
  /AntiAliasColorImages false
  /CropColorImages false
  /ColorImageMinResolution 300
  /ColorImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleColorImages true
  /ColorImageDownsampleType /Bicubic
  /ColorImageResolution 300
  /ColorImageDepth -1
  /ColorImageMinDownsampleDepth 1
  /ColorImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeColorImages true
  /ColorImageFilter /FlateEncode
  /AutoFilterColorImages false
  /ColorImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /ColorACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /ColorImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000ColorACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000ColorImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasGrayImages false
  /CropGrayImages false
  /GrayImageMinResolution 300
  /GrayImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleGrayImages true
  /GrayImageDownsampleType /Bicubic
  /GrayImageResolution 300
  /GrayImageDepth -1
  /GrayImageMinDownsampleDepth 2
  /GrayImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeGrayImages true
  /GrayImageFilter /FlateEncode
  /AutoFilterGrayImages false
  /GrayImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /GrayACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /GrayImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000GrayACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000GrayImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasMonoImages false
  /CropMonoImages false
  /MonoImageMinResolution 1200
  /MonoImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleMonoImages true
  /MonoImageDownsampleType /Bicubic
  /MonoImageResolution 1200
  /MonoImageDepth -1
  /MonoImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeMonoImages true
  /MonoImageFilter /CCITTFaxEncode
  /MonoImageDict <<
    /K -1
  >>
  /AllowPSXObjects false
  /CheckCompliance [
    /None
  ]
  /PDFX1aCheck false
  /PDFX3Check false
  /PDFXCompliantPDFOnly false
  /PDFXNoTrimBoxError true
  /PDFXTrimBoxToMediaBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXSetBleedBoxToMediaBox true
  /PDFXBleedBoxToTrimBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXOutputIntentProfile ()
  /PDFXOutputConditionIdentifier ()
  /PDFXOutputCondition ()
  /PDFXRegistryName ()
  /PDFXTrapped /False

  /CreateJDFFile false
  /Description <<

  >>
  /Namespace [
    (Adobe)
    (Common)
    (1.0)
  ]
  /OtherNamespaces [
    <<
      /AsReaderSpreads false
      /CropImagesToFrames true
      /ErrorControl /WarnAndContinue
      /FlattenerIgnoreSpreadOverrides false
      /IncludeGuidesGrids false
      /IncludeNonPrinting false
      /IncludeSlug false
      /Namespace [
        (Adobe)
        (InDesign)
        (4.0)
      ]
      /OmitPlacedBitmaps false
      /OmitPlacedEPS false
      /OmitPlacedPDF false
      /SimulateOverprint /Legacy
    >>
    <<
      /AddBleedMarks false
      /AddColorBars false
      /AddCropMarks false
      /AddPageInfo false
      /AddRegMarks false
      /BleedOffset [
        14.173230
        14.173230
        14.173230
        14.173230
      ]
      /ConvertColors /NoConversion
      /DestinationProfileName ()
      /DestinationProfileSelector /NA
      /Downsample16BitImages true
      /FlattenerPreset <<
        /ClipComplexRegions true
        /ConvertStrokesToOutlines false
        /ConvertTextToOutlines false
        /GradientResolution 300
        /LineArtTextResolution 1200
        /PresetName ([High Resolution])
        /PresetSelector /HighResolution
        /RasterVectorBalance 1
      >>
      /FormElements false
      /GenerateStructure false
      /IncludeBookmarks false
      /IncludeHyperlinks false
      /IncludeInteractive false
      /IncludeLayers false
      /IncludeProfiles false
      /MarksOffset 14.173230
      /MarksWeight 0.250000
      /MultimediaHandling /UseObjectSettings
      /Namespace [
        (Adobe)
        (CreativeSuite)
        (2.0)
      ]
      /PDFXOutputIntentProfileSelector /NA
      /PageMarksFile /RomanDefault
      /PreserveEditing true
      /UntaggedCMYKHandling /LeaveUntagged
      /UntaggedRGBHandling /LeaveUntagged
      /UseDocumentBleed false
    >>
    <<
      /AllowImageBreaks true
      /AllowTableBreaks true
      /ExpandPage false
      /HonorBaseURL true
      /HonorRolloverEffect false
      /IgnoreHTMLPageBreaks false
      /IncludeHeaderFooter false
      /MarginOffset [
        0
        0
        0
        0
      ]
      /MetadataAuthor ()
      /MetadataKeywords ()
      /MetadataSubject ()
      /MetadataTitle ()
      /MetricPageSize [
        0
        0
      ]
      /MetricUnit /inch
      /MobileCompatible 0
      /Namespace [
        (Adobe)
        (GoLive)
        (8.0)
      ]
      /OpenZoomToHTMLFontSize false
      /PageOrientation /Portrait
      /RemoveBackground false
      /ShrinkContent true
      /TreatColorsAs /MainMonitorColors
      /UseEmbeddedProfiles false
      /UseHTMLTitleAsMetadata true
    >>
  ]
>> setdistillerparams
<<
  /HWResolution [2400 2400]
  /PageSize [595.000 842.000]
>> setpagedevice


