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Дослідження проведено у 2018–2020 рр. в умовах Миронівського інституту пшениці 
імені В.М. Ремесла НААН. Мета — виділити нові генетичні джерела за поєднанням під-
вищеного та стабільного рівня прояву маси 1000 зерен ячменю ярого для створення но-
вого вихідного матеріалу в екологічних умовах центральної частини Лісостепу України.  
Матеріалом для дослідження були 96 колекційних зразків ячменю ярого (Hordeum 
vulgare L.) різного екологічного походження. Для виявлення особливостей у межах різ-
них підвидів (дворядного і шестирядного), груп різновидностей (плівчасті і голозерні), 
а також дворядних плівчастих зразків різного екологічного походження генотипи було 
розподілено на шість груп. У чотирьох групах зразків виділено генотипи, які поєднували 
максимальний рівень прояву ознаки та високі значення показників гомеостатичності 
(Hom) і селекційної цінності (Sc). У двох інших групах зразків генотипи, які в середньо-
му за три роки мали вищу масу 1000 зерен, характеризувались не високими значеннями 
показників Hom і Sc унаслідок більшої варіабельності. Дисперсійним аналізом AMMI 
моделі встановлено практично однакову частку внеску в загальну дисперсію умов року 
(34,02%), генотипу (34,67) та їх взаємодії (31,32%). Виявлені особливості вказують, 
як на наявне у цій вибірці зразків ячменю ярого істотне генетичне різноманіття, так 
і значний вплив погодних умов року на формування маси 1000 зерен, а також різну 
реакцію генотипів за рівнем прояву ознаки на умови окремих років досліджень. Таким 
чином, із використанням статистичних параметрів та візуалізацій GGE biplot виді-
лено нові генетичні джерела оптимального поєднання підвищеного та стабільного рівня 
прояву ознаки. Для поліпшення сортів ячменю дворядного плівчастого за масою 1000 
зерен рекомендовано використовувати як батьківські компоненти схрещування зразки 
Святовіт (UKR), Дар Носівщини (UKR), Смарагд (UKR), Sunshine (DEU), Lilly (DEU), 

Владлен (KGZ), голозерного — NSGJ-1 (SRB), шестирядного — Yerong (AUS).

Ключові слова: Hordeum vulgare L., маса 1000 зерен, колекційний зразок, екологічні 
умови, гомеостатичність, селекційна цінність, AMMI, GGE biplot.

ВСТУП

Формування, збереження і підтримання 
в життєздатному стані генетичних колек-
цій сільськогосподарських культур та їх 
комплексне дослідження визначають як 
пріоритетні завдання для забезпечення 
продовольчої безпеки людства [1]. Ячмінь 

в Україні є однією з основних культур, яка 
має різні напрями використання зерна, 
основними з яких є зернофуражний, пи-
воварний та харчовий [2]. З огляду на це, 
всебічне оцінювання світового генетичного 
різноманіття та створення на цій основі су-
часних сортів ячменю, які поєднують під-
вищений продуктивний потенціал, адап-
тивність, стійкість до біо- та абіотичних ©  В.м. гудзенко, о.С. Дем’янюк, Т.П. Поліщук,  
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чинників, а також відповідні якісні показ-
ники зерна є актуальним завданням.

АНАЛІЗ ОСТАННІХ ДОСЛІДЖЕНЬ  
І ПУБЛІКАЦІЙ

Звуження генетичної основи сучасних 
сортів отримало визначення «генетична 
ерозія» [3]. Однак, результати проведених 
експериментальних досліджень різняться 
щодо наявності або відсутності ознак зву-
ження генетичної основи сучасних сортів. 
Ґрунтовним генетичним аналізом євро - 
пейського сортименту ячменю різних пе-
ріодів селекційної роботи встановлено як 
втрату, так і залучення нових алелів [4].  
У селекційних програмах, у яких постійно 
використовували різноманітний вихідний 
матеріал спостерігали розширення гене-
тичного різноманіття сортів та підвищення 
потенціалу їх продуктивності. Водночас 
автори сходяться в думці, що сьогоденна 
тенденція до концентрації селекційної ро-
боти у великих наукових центрах і, відпо-
відно, зменшення кількості незалежних се-
лекційних програм, можуть мати негативні 
наслідки щодо генетичного різноманіття 
створюваних сортів.

Слід відмітити, що оцінювання колек-
ційного матеріалу за фенотиповим про-
явом цінних господарських ознак не втра-
чає цінності у практичній селекції [5]. 
Виокремленню генетичних джерел цінних 
ознак і властивостей присвячено більшість 
досліджень колекційного матеріалу ячме-
ню в Україні [6–8].

Урожайність є узагальнюючим інтег-
ральним показником господарської цін-
ності сорту, яка формується за рахунок 
ознак нижчого порядку — її структурних 
елементів [9; 10]. Тому збільшення потен-
ціалу врожайності відбувається за раху-
нок поліпшення окремих складових та їх 
оптимального поєднання в генотипі [11]. 
Одним із ключових елементів структури 
врожайності ячменю є маса 1000 зерен. 
Окрім того, вона є важливою якісною ха-
рактеристикою зерна та показником по-
сівної придатності насіння [12–15]. Маса 
1000 зерен може бути одним з індикаторів 
стресостійкості [16–18].

Слід враховувати, що маса 1000 зерен, 
як і інші елементи структури врожайності 
є кількісною ознакою. Рівень її феноти-
пового прояву значною мірою модифіку-
ється залежно від впливу різноманітних 
чинників навколишнього середовища [19; 
20]. У зв’язку з цим, одні й ті самі генотипи 
мають різну цінність в інших екологічних 
умовах. Таким чином, навіть для відомих 
генетичних джерел необхідним є всебіч-
не дослідження за основними ознаками і 
властивостями безпосередньо в місці про-
ведення селекційної роботи та поширення 
створюваних сортів.

Метою досліджень було виділення но-
вих генетичних джерел за поєднанням під-
вищеного та стабільного рівня прояву маси 
1000 зерен ячменю ярого (Hordeum vul- 
gare L.) для створення нового вихідного 
матеріалу в екологічних умовах централь-
ної частини Лісостепу України.

МАТЕРІАЛИ ТА МЕТОДИ 
ДОСЛІДЖЕНЬ

Дослідження проведено впродовж 2018– 
2020 рр. в умовах Миронівського інституту 
пшениці імені В.М. Ремесла НААН. Ґрун-
тові та погодні умови проведення дослі-
джень детально охарактеризовано нами у 
попередньому повідомленні [21]. Матеріа-
лом для дослідження були 96 колекційних 
зразків ячменю ярого походженням з 15 
країн, які отримано з Національного цент-
ру генетичних ресурсів рослин України. 
Зразки належать до двох підвидів: шес-
тирядного (різновидності var. pallidum  
і var. rikotense) і дворядного, який представ-
лений двома групами різновидностей —  
плівчастими (var. nutans, var. deficiens,  
var. inerme, var. medicum, var. submedicum) та 
голозерними (var. nudum, var. nigrinudum). 
Для виявлення особливостей прояву та 
варіабельності ознаки у зразків різних під-
видів і груп різновидностей, а також дво-
рядних плівчастих зразків різного похо-
дження їх було розподілено на шість груп. 
Плівчасті дворядні зразки сформували 
чотири групи: І — зразки походженням з 
України, ІІ — зразки із Західної Європи 
(сюди ж віднесли по одному зразку з Авст-
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ралії та Канади), ІІІ — зразки із Російської 
Федерації та Білорусі, IV — зразки із Ка-
захстану, Киргизстану і Монголії. Голозер-
ні зразки різного походження об’єднали в 
групу V, шестирядні зразки віднесли до 
групи VI.

Сівбу проводили сівалкою СКС-6-10Ц 
за настання фізичної стиглості ґрунту. Об-
лікова площа ділянки 1 м2. Повторність 
триразова. Розміщення ділянок — повни-
ми рендомізованими блоками. Стандарт —  
сорт ячменю ярого Взірець розміщували 
через 20 номерів. Масу 1000 зерен визна-
чали відбираючи проби з кожного повто-
рення.

Визначали показники гомеостатичності 
(Hom) та селекційної цінності (Sc) відпо-
відно до В.В. Хангільдіна, М.А. Литвинен-
ка [22]. Статистичний аналіз здійснювали 
з використанням комп’ютерних програм 
Excel 2010 і Statistica 12. З метою вияв-
лення взаємодії генотип–середовище, ди-
ференціації та виявлення генотипів, які 
оптимально поєднують підвищену масу 
1000 зерен та її стабільність за роками у 
розрізі усієї вибірки генотипів (96 зразків) 
застосували дисперсійний аналіз AMMI 
моделі та візуалізації GGE biplot з вико-
ристанням програми GEA-R. Принципи 
аналізу та інтерпретація експерименталь-
них даних графічними підходами викладе-
ні в оригінальних публікаціях [23; 24].

РЕЗУЛЬТАТИ ТА ЇХ ОБГОВОРЕННЯ

Маса 1000 зерен істотно варіювала, 
залежно від умов року і досліджених ге-
нотипів, що наочно ілюструє рис. 1. Для 
використання в якості генетичних джерел 
із метою поліпшення найбільшу цінність 
становитимуть генотипи, з оптимальним 
поєднанням рівня прояву ознаки та її від-
носної стабільності за роками.

У першій групі зразків найбільше у се-
редньому за три роки значення маси 1000 
зерен (Х = 53,3 г) у поєднанні з високими 
значеннями показників гомеостатичнос-
ті (Hom = 578,0) та селекційної цінності  
(Sc = 44,3) мав зразок G76 Святовіт (UKR). 
Оптимально поєднував високе середнє 
значення маси 1000 зерен (X = 53,0 г) та 

статистичні показники (Hom = 675,0; Sc = 
45,9) зразок G74 Дар Носівщини (UKR). 
Окрім вище двох названих, також слід ви-
ділити зразок G75 Смарагд (UKR) (X = 
50,9 г; Hom = 560,7; Sc = 42,8). Для порів-
няння, у стандарту Взірець рівень прояву 
маси 1000 зерен у середньому за роки до-
сліджень становив 48,7 г з варіюванням від 
56,2 г в 2018 р. до 40,2 г у 2020 р., і значення-
ми статистичних показників Hom = 294,6;  
Sc = 34,8. Максимальне значення показ-
ника гомеостатичності (Hom = 750,2) у 
цій групі було в зразка G3 Реванш (UKR). 
Однак, середнє значення маси 1000 зерен 
у нього становило 41,1 г, а тому він харак-
теризувався лише близьким до середнього 
значення для цієї вибірки генотипів зна-
ченням селекційної цінності (Sc = 36,9).

У другій групі зразків максимальну в 
середньому за три роки масу 1000 зерен 
мали зразки G87 Victorianna (DEU) (50,8 г)  
і G96 Despina (DEU) (50,6 г). Однак у 
зв’язку з варіабельністю рівня прояву 
ознаки за роками вони характеризувались 
відносно низькими значеннями статис-
тичних параметрів. Зокрема, у зразка G87 
Victorianna (DEU) маса 1000 зерен коли-
валась від 57,0 г у 2019 р. до 40,6 г у 2020 р.  
і, відповідно, Hom = 241,5, Sc = 33,7.  
У зразка G96 Despina (DEU) розмах 
варію вання був у межах від 57,6 г у 2018 р.  
до 38,40 г у 2020 р., а тому Hom = 289,9,  
Sc = 36,2. Дещо поступалися названим 
зразкам за середньою масою 1000 зерен, 
але істотно їх переважали за показниками 
гомеостатичності та селекційної ціннос-
ті генотипи G97 Lilly (DEU) (X = 48,5 г;  
Hom = 654,0; Sc = 41,8) та G82 Sun- 
shine (DEU) (X = 47,6 г; Hom = 663,0;  
Sc = 41,2).

У третій групі зразків зразок G55 ЯК-
401 (RUS) з максимальною масою 1000 зе-
рен (49,2 г) у середньому впродовж 2018–
2020 рр. також не мав найвищих значень 
статистичних параметрів (Hom = 323,9; 
Sc = 36,5). Максимальні гомеостатичність 
(Hom = 1473,3) та селекційну цінність  
(Sc = 42,2) були в генотипу G23 Арат 
(RUS), однак середня маса 1000 зерен у 
нього становила лише 44,9 г. Проміжними 
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Рис. 1. Рівень прояву маси 1000 зерен у різних групах зразків ячменю ярого  
залежно від умов років досліджень

значеннями між вище охарактеризованими 
зразками ІІІ групи за масою 1000 зерен у 
поєднанні з підвищеними статистичними 
показниками характеризувались генотипи 
G22 Зубр (BLR) (X = 46,8 г; Hom = 689,9;  
Sc = 41,2), G20 Северянин (RUS) (X = 46,5 г;  
Hom = 643,6; Sc = 40,7) і G25 Меди- 

кум 139 (RUS) (X = 47,1 г; Hom = 583,5;  
Sc = 40,1).

Щодо четвертої групи — поза конку-
ренцією був зразок G43 Владлен (KGZ), 
який поєднував максимальні значення 
маси 1000 зерен (49,1 г) та статистичних 
показників (Hom = 1082,5; Sc = 45,1). 
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Найвищий рівень прояву ознаки та високі 
гомеостатичність і селекційну цінність у 
п’ятій групі мав зразок G15 NSGJ-1 (SRB)  
(X = 51,7 г; Hom = 916,0; Sc = 46,2). Серед 
зразків шостої групи також помітним лі-
дером за поєднанням середньої маси 1000 
зерен (X = 46,7 г) та статистичних пара-
метрів (Hom = 1361,5; Sc = 43,6) був G64 
Yerong (AUS).

Таким чином, у І, IV, V і VI групах 
зразків виділено генотипи, які поєднува-
ли максимальну масу 1000 зерен та високі 
значення показників гомеостатичності і 
стабільності. Для ІІ і ІІІ груп зразків ха-
рактерним було те, що генотипи, які в се-
редньому за три роки мали вищий рівень 
прояву маси 1000 зерен унаслідок більшої 
варіабельності в окремі роки характеризу-
вались не високими значеннями показників 
гомеостатичності та селекційної цінності. 
Тобто кращі показники статистичних па-
раметрів були у зразків із дещо нижчим се-
реднім рівнем прояву ознаки, але меншою 
її варіабельністю в окремі роки. Також слід 
відмітити, що варіювання маси 1000 зерен 
у зразків не мало лінійності, а варіювало 
від мінімального до максимального зна-
чення у різних зразків у різні роки. Таким 
чином, можемо констатувати перехресний 
тип взаємодії генотип–середовище (умови 
року досліджень).

Дисперсійним аналізом AMMI моделі 
встановлено, що частка внеску у варіацію 
генотипу, середовища та їх взаємодії була 
практично на одному рівні (табл.). Дані 
підтверджують, як наявне у цій вибірці іс-
тотне генетичне різноманіття, так і значний 
вплив погодних умов року на формування 

маси 1000 зерен, а також різну реакцію ге-
нотипів за рівнем прояву ознаки на умови 
окремих років досліджень.

GGE biplot диференціювальної здат-
ності та репрезентативності середовищ 
інформує, що за рівнем прояву маси 1000 
зерен 2019 р. (E19) і 2020 р. (E20) були від-
носно близькими один до одного, але істот-
но відрізнялись від 2018 р. (E18) ( рис. 2).  
У той самий час, останній мав дещо вищу 
диференціювальну здатність. Слід зазна-
чити, що жодне з середовищ не мало ви-
сокої репрезентативності, що підкреслює 
варіабельність генотипів за рівнем прояву 
маси 1000 зерен у різні роки.

Таку саму закономірність підтвердже-
но і даними рисунку візуалізації «хто-де-
переміг» ( рис. 3). Лише два сектори містять 
як середовища, так і частину генотипів. 
Перший з них, об’єднує середовища E19 і 
E20, а також колекційні зразки G49 Крок 
(UKR), G52 Баскак (UKR), G55 ЯК-401 
(RUS), G57 Щедрик (UKR), G43 Владлен 
(KGZ), G38 Ястреб (RUS), G25 Медикум 
139 (RUS), G54 Аверс (UKR), G39 Абалак 
(RUS), G11 Нудум 95 (RUS), G20 Северя-
нин (RUS), G22 Зубр (BLR), G46 Илек 16 
(KAZ), G32 Ватан (KGZ), G22 Зубр (BLR), 
G35 Иргенинский 2 (RUS), G37 Натали 
(RUS), G45 Карагандинский 6 (KAZ), G18 
Jet (CAN), G44 Азык (KAZ), G26 Кредо 
(RUS), G50 Antigone (GBR), G47 КАЗ-
СУФФЛЕ 1 (KAZ), G42 Радзіміч (BLR), 
G29 Куралай (KAZ), G90 Biatlon (GBR) 
та G34 Золотник (RUS).

Другий сектор вміщує середовище E18, 
а також генотипи G76 Святовіт (UKR), 
G74 Дар Носівщини (UKR), G96 Despina 
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Дисперсійний аналіз aMMI моделі для маси 1000 зерен  
у колекційних зразків ячменю ярого, 2018–2020 рр.

Джерело варіації Число ступенів волі Середній квадрат Частка внеску, %

Генотип 96 1796,49 34,02**
Середовище 2 38,14 34,67**
Взаємодія 192 17,23 31,32**
Factor 1* 97 72,46 70,84**
Factor 2* 95 30,46 29,16**

Примітка: * — Factor 1…2 — головні компоненти; ** — достовірно на 1% рівні.
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Рис. 3. GGE biplot «хто-де-переміг»,  
2018–2020 рр.

Рис. 4. GGE biplot середньосередовищна 
координація колекційних зразків ячменю ярого 

за середнім значенням маси 1000 зерен  
та її стабільністю, 2018–2020 рр.

Рис. 2. GGE biplot диференціювальної 
здатності та репрезентативності середовищ, 

2018–2020 рр.

(DEU), G80 Strier (DEU), G15 NSGJ-1 
(SRB), G75 Смарагд (UKR), G87 
Victorianna (DEU), G94 Skald (POL), 
G91 Kaputar (AUS), G84 Henrike (DEU), 
G93 Kormoran (POL), G81 Skarb (POL), 
G33 Шынар (KGZ), G82 Sunshine (DEU), 
G14 CDC Alamo (CAN), G58 Памяти 
Раисы (KAZ), G16 AC Alberte (CAN), 
G85 Almonte (CAN), G83 Conserto 
(GBR) та стандарт G1 Взірець (UKR).  
У вузькому секторі, що розмежовує наз-
вані вище два мегасередовища розміс-
тились генотипи G97 Lilly (DEU) і G64 
Yerong (AUS). Решта генотипів потра-
пили до секторів без середовищ. Тобто, 
ці зразки не мали очевидних переваг у 
жодному з них.

На рис. 4 вертикальна лінія, яка пере-
тинає основу GGE biplot репрезентує се-
реднє значення рівня прояву маси 1000 
зерен усієї вибірки генотипів виражене в 
одиницях головних компонентів.

Генотипи розташовані за лінією у напря-
мі позначеному на горизонтальній осі стріл-
кою мали вищу за середню масу 1000 зерен, і 
відповідно, становлять більший практичний 
інтерес, ніж зразки, які поступались серед-
ньому значенню у досліді. Максимальний 
рівень прояву ознаки у спадаючому поряд-
ку мали генотипи G76 Святовіт (UKR), 
G74 Дар Носівщини (UKR), G15 NSGJ-1  
(SRB), G75 Смарагд (UKR), G87 
Victorianna (DEU) і G96 Despina (DEU).

Пунктирними лініями позначено від-
хилення зразків від очікуваного серед-
нього за роками рівня прояву маси 1000 
зерен. Максимальне зміщення в сторо-
ну умов E19 і E20 мали генотипи G49 
Крок (UKR), G55 ЯК-401 (RUS), G57 
Щедрик (UKR), G52 Баскак (UKR), у 
напрямку середовища E18 — G80 Strier 
(DEU), G95 Suveren (POL), G79 Фэст 
(BLR), G96 Despina (DEU) і G72 Glacier 
AL.38 (GBR). Найбільш стабільними се-
ред генотипів з вищою за середню у дос-
ліді масою 1000 зерен були G94 Skald 
(POL), G91 Kaputar (AUS), G30 Сыр-
ауры (KAZ).

Оптимальне поєднання рівня прояву 
маси 1000 зерен та її стабільності за ро-
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ками мали генотипи G74 Дар Носівщини 
(UKR) і G15 NSGJ-1 (SRB). Які, відповід-
но, були і найбільш близькими до «ідеаль-
ного генотипу», репрезентованого центром 
центричних кіл ( рис. 5). Поступався їм за 
стабільністю зразок G76 Святовіт (UKR), 
за рівнем прояву ознаки та стабільністю —  
G75 Смарагд (UKR) і G87 Victorianna 
(DEU).

ВИСНОВКИ

У результаті трирічних (2018–2020 рр.) 
досліджень встановлено суттєві відмін-
ності між колекційними зразками ячменю 
ярого за рівнем прояву маси 1000 зерен 
та її варіабельністю. Виявлено практично 

однакову частку внеску в загальну дис-
персію умов року (34,02%), генотипу 
(34,67) та їх взаємодії (31,32%). Дані 
вказують як на наявне у даній вибірці 
зразків ячменю ярого (Hordeum vul- 
gare L.) істотне генетичне різноманіт-
тя, так і значний вплив погодних умов 
року на формування маси 1000 зерен,  
а також різну реакцію генотипів за рів-
нем прояву ознаки на умови окремих 
років дос ліджень.

За поєднанням підвищеної маси 
1000 зерен та показників гомеостатич-
ності і селекційної цінності у різних за 
підвидами, різновидностями, а також 
країнами походження групах зразків 
ячменю ярого виділено нові генетичні 

джерела для використання в селекційному 
процесі. Зокрема, для поліпшення сортів 
ячменю дворядного плівчастого за даною 
ознакою можна рекомендувати зразки  
Святовіт (UKR), Дар Носівщини (UKR), 
Смарагд (UKR), Sunshine (DEU), Lilly 
(DEU), Владлен (KGZ), голозерного — 
NSGJ-1 (SRB), шестирядного — Yerong 
(AUS)

Загалом серед усіх досліджених 96 зраз-
ків наближене до оптимального поєднання 
рівня прояву маси 1000 зерен і її стабіль-
ності за роками відповідно до GGE biplot 
моделі мали генотипи Дар Носівщини 
(UKR), NSGJ-1 (SRB), Святовіт (UKR), 
Смарагд (UKR).
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