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Рис – это важный продукт питания людей. В мире на пищевые цели в основном используют сорта белозер-
ного риса, но встречаются сорта, у которых перикарп зерна имеет красную, коричневую, фиолетовую или чер-
ную окраску. Он более полезный для укрепления здоровья. В статье представлены результаты генетического 
анализа наследования ряда изменчивых количественных признаков в популяциях гибридов первого-третьего 
поколений риса от гибридизации сортов Кубояр и Гагат. Сорт Кубояр – среднерослый,  метелка компактная 
прямостоячая, зерновка овальная, перикарп белый. Сорт Гагат – высокорослый, метелка длинная поникаю-
щая, зерновка длинная, перикарп черный. Работу вели в 2018–2020 гг. на территории ОП «Пролетарское» Ро-
стовской области. Анализ наследования некоторых количественных признаков, оказывающих прямое влияние 
на урожайность зерна риса, позволил установить новые закономерности наследования. По высоте растений 
у гибридов F2 и F3 выявлено частичное доминирование наибольших величин признака. У родительских форм 
установлены аллельные различия 3-х пар генов. Признак «длина метелки» показал сверхдоминирование при-
знака в F2, отсутствие его в F3 и дигенные различия родительских сортов. Признак «количество колосков на ме-
телке» продемонстрировал сверхдоминирование больших значений и положительную трансгрессию. По массе 
1000 зерен гибриды обоих поколений расщеплялись по дигенной схеме в соотношении 1:4:6:4:1. Не было до-
минирования по признаку «длина зерновки», исходные сорта имели различия по 2-м парам генов. По признаку 
«ширина зерновки» наблюдалось неполное доминирование меньших величин, происходило моногибридное 
расщепление. Отобраны лучшие растения F3, имеющие черную окраску перикарпа, средние величины высоты 
растений, длины метелок, массы 1000 зерен и повышенное количество зерен на метелке, для последующего 
селекционного процесса. 
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Rice is an important food for humans. In the world, for food purposes white-grain rice varieties are mainly used, 
but there are varieties in which kernel pericarp is of red, brown, purple or black color. Such rice is more beneficial 
for health promotion. The current paper has presented the results of genetic analysis of the inheritance of a number 
of variable quantitative traits in rice hybrid populations of the first and third generations obtained by the hybridization 
of the varieties ‘Kuboyar’ and ‘Gagat’. The variety ‘Kuboyar’ is medium-sized, with a compact erect panicle, an oval 
caryopsis and white pericarp. The variety ‘Gagat’ is tall, with a long drooping panicle, a long kernel and black pericarp. 
The work was carried out on the territory of the OP ‘Proletarskoe’ of the Rostov region in 2018–2020. The analysis 
of the inheritance of some quantitative traits that have a direct impact on the rice productivity made it possible to es-
tablish new inheritance regularities. According to the trait ‘plant height’ there has been identified partial dominance of 
the largest values of the trait in the hybrids F2 and F3. Allelic differences of 3 pairs of genes were identified in parental 
forms. The trait ‘panicle length’ showed overdominance of the trait in F2, it was absent in F3, and there were digenic 
differences in parental forms. The trait ‘number of spikelets per panicle’ demonstrated overdominance of large values 
and positive transgression. According to the trait ‘1000-grain weight’, the hybrids of both generations were split by the 
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Введение. Примерно половина населения 
мира зависит от риса (Oryza sativa L.) как основ-
ного продукта питания и источника энергии. 
В основном широко используется белый рис, 
однако существуют специальные сорта, имею-
щие черную, коричневую, красную и фиолето-
вую окраску (Kushwaha, 2016).

Окраска перикарпа определяется антоци-
анами (черная) и антоцианидинами (красная). 
Их высокое содержание в перикарпе риса по-
лезно для здоровья людям с различными забо-
леваниями (Ciulu et al., 2018). 

При создании чернозерных сортов риса 
нужно, чтобы они имели высокую урожайность, 
не уступая белозерным, поэтому они должны 
иметь оптимальные параметры количествен-
ных признаков.

Длина стеблей риса оказывает косвенное 
влияние на устойчивость растений к полега-
нию. У полегших растений теряется урожай-
ность. Кроме того, она определяет массу со-
ломы, уменьшая индекс урожая. Установлено, 
что высота растений и продуктивная кусти-
стость существенно коррелируют с урожай-
ностью зерна риса (Lei et al., 2018). Высота 
растений риса определяется локусами количе-
ственных признаков, расположенными на две-
надцати хромосомах (Zhou et al., 2016; Zeng  
et al., 2019). 

Форму и структуру метелки риса в значи-
тельной степени определяют ее длина и тол-
щина веточек. Они оказывают влияние на такие 
элементы структуры урожая, как число зерно-
вок на метелке, ее плотность и форма зерна. 
Известно около 200 QTL, расположенных в хро-
мосомах 4, 6, 7 и 9, которые влияют на длину 
метелок и используются в селекционной рабо-
те (Liu et al., 2016; Wang et al., 2019).

Урожайность риса – это сложный количе-
ственный агрономический признак, мульти-
пликативно определяемый тремя основными 
компонентами, такими как количество зерен 
на метелке, масса тысячи зерен и число про-
дуктивных стеблей, несущих метелки, на рас- 
тении. 

Число колосков и зерен в метелке являются 
очень важными признаками, определяющими 
урожайность риса. К настоящему времени об-
наружено много генов, контролирующих коли-
чество зерен на метелке, такие, как Gn1a, DEP1, 
IPA1, LP, DST и FZP. Всего было найдено 58 QTL, 
расположенных во всех 12 хромосомах риса 
(Niu et al., 2020).

Sasaki et al. (2017) нашли два QTL, влияю-
щих на количество колосков в метелке, в хро-
мосоме 12: qTSN12.1 и qTSN12.2, которые зна-
чительно увеличивали число 1-х и 2-х веточек. 
В метелках почти изогенных линий с этими ло-
кусами количество колосков было значитель-

но больше (189–199), чем у исходного сорта 
IR 64 (141). Эти линии также имели более высо-
кую фертильность, массу 1000 зерен и урожай-
ность зерна с единицы площади. Эти QTL мож-
но использовать для генетического улучшения 
сортов  риса.

Размер зерна (длина, ширина и толщина 
зерна) также тесно связан с продуктивностью 
риса (Zhong et al., 2020). Сообщалось, что мно-
гие гены контролируют размер зерна, коли-
чество зерен и урожайность. Для признаков 
«длина, ширина и масса зерновки» были опре-
делены гены: GS3, GS5 и другие. Ген GS3 явля-
ется основным геном, контролирующим длину 
зерна риса, и часто встречается в различных 
сортах (Fan et al., 2009). Ген GW5 регулирует ши-
рину и массу рисовых зерен (Weng et al., 2008). 
Xu F. et al. (2016) изучили 416 образцов риса, ис-
пользуя 143 маркера и опираясь на фенотипи-
ческую изменчивость выявили 27 QTL, опреде-
ляющих размер зерновки.

Zeng Y. et al. (2016), изучив 5 гибридных 
популяций, обнаружили, что длина зернов-
ки контролирует четыре QTL (GL-3-1, GL-3-2, 
GL-4 и GL-7). С помощью линейного регресси-
онного анализа установлено, что длину зер-
новки контролирует сочетание из 8-ми ал-
лелей. У растений, несущих больше аллелей, 
повышающих длину зерна, была более длин-
ная зерновка, и наоборот.

Susilowati et al. (2017) провели изучение 
основных QTL, контролирующих массу зерно-
вок. Главный QTL, влияющий на этот признак, 
находится в хромосоме 3. Другие QTL выявле-
ны на второй, пятой, восьмой и двенадцатой 
хромосомах. Этим признаком управляют такие 
гены, как TGW6, WTG1, Ospl18 (Yuan et al., 2019).

Селекцию риса с черным перикарпом ведут 
во многих странах, в том числе в России в ФНЦ 
риса. Создание таких сортов для условий 
Ростовской области тоже актуально, поэтому 
для повышения эффективности селекции нуж-
но знать, как наследуются признаки у гибридов 
от скрещивания сортов, имеющих белый и чер-
ный перикарп.

Цель работы: сравнительный анализ на-
следования ряда основных количественных 
признаков в популяциях 2-го и 3-го поколений 
гибрида риса Кубояр × Гагат и отбор для селек-
ционной работы лучших форм с морфологиче-
скими признаками оптимальной величины.

Материалы и методы исследования. 
Исследования вели в 2018–2020 гг. в ОП 
«Пролетарское» Ростовской области. Скре- 
щивание провели в 2017 году. Для генетиче-
ского анализа использовали гибриды первого 
(2018 г.), второго (2019 г.) и третьего (2020 г.) по-
колений, полученных от гибридизации сортов 
риса Кубояр × Гагат. 

digenic scheme in a ratio of 1:4:6:4:1. There was no dominance in the trait ‘kernel length’; the initial varieties had dif-
ferences in 2 pairs of genes. According to the trait ‘kernel width’, there was identified incomplete dominance of smaller 
values, and there was monohybrid split. There have been selected the best plants F3 with a black pericarp, average 
values of the traits ‘plant height’, ‘panicle length’, ‘1000-grain weight’ and an increased number of grains per panicle 
for the further breeding process.

Keywords: rice, hybrid, inheritance, dominance, gene, quantitative traits, plant height, panicle length, kernel.
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Сорт Кубояр характеризуется среднеспе-
лостью (125 дней), среднерослостью (высо-
та 90 см), компактной прямостоячей метелкой 
(15  см), несущей 130-160 колосков. Зерновки 
длиной 8,5 мм, шириной 3,5 мм. Соотношение 
l/b  =  2,4. Масса тысячи зерновок составляет 
28–29 г. Зерновка белая, стекловидная (97%).

Сорт Гагат является среднепоздним 
(130  дней) высокорослым (высота 111 см), 
с длинной поникающей метелкой (20 см), 
на которой формируется 120–150 колосков. 
Зерновки стекловидные (98%), длинные 
(10,2 мм), узкие (2,8 мм), l/b = 2,4, с  темно-фи-
олетовым перикарпом. Масса 1000 семян со-
ставляет 31,1–32 г.

В опытах применяли Методику полево-
го опыта (Доспехов, 1985). Для математиче-
ской обработки информации использовали 
программы MSExcel, Statistica 8, для гибридо-
логического анализа – программу Полиген  А  
(Мережко, 2005).

Результаты и их обсуждение. Взятые 
в качестве родительских форм сорта Кубояр 

и Гагат несколько различались по вегетацион-
ному периоду, Кубояр зацвел через 95 дней по-
сле появления всходов, Гагат – позже на 5 дней, 
через 100 дней. Гибрид первого поколения 
проявил доминантные гены фоточувствитель-
ности и в 2018 году цвёл только в теплице 
через полгода от начала всходов. 

У гибрида первого поколения сверхдоми-
нировал признак «количество колосков в ме-
телке» (hp = 14,4), положительно доминирова-
ли высота растений (hp = 1,0) и длина метелки 
(hp = 0,8). Масса 1000 семян и длина зернов-
ки показали промежуточное наследование 
(hp = 0,0 и -0,09), по ширине зерновки наблюда-
лась неполное отрицательное доминирование 
(hp = -0,33). В метелках гибридных растений 
количество колосков достигало 200, однако 
в них наливалось в среднем только 4,6% семян. 
Причина этого заключается в структурных раз-
личиях хромосом этих двух родительских под-
видов indica и japonica, которые они накопили 
в процессе филогенеза. 

1. Характеристика сортов риса Кубояр и Гагат и трех поколений гибрида между ними,  
а также степень доминирования, hp (2018–2020 гг.)

1. Characteristics of the rice varieties ‘Kuboyar’ and ‘Gagat’ and three hybrid generations 
between them, as well as dominance degree, hp (2018–2020)

Название Высота 
растения, см

Длина  
метелки, см

Число  
колосков, шт.

Масса  
1000 зерен, г

Длина 
зерновки, мм

Ширина 
зерновки, мм

Кубояр (1) 86,8 15,3 130,5 29,0 8,57 3,36
Кубояр (2) 91,5 14,9 141,4 28,6 8,40 3,40
Кубояр (3) 82,5 15,1 140,0 26,6 8,75 3,32
Гагат (1) 116,2 20,1 120,4 31,2 10,53 2,94
Гагат (2) 115,6 19,5 100,2 31,4 10,50 2,90
Гагат (3) 106,3 21,2 147,8 28,4 10,55 2,98
Гибрид F1 116,4 19,7 198,0 30,1 9,46 3,08
Гибрид F2 107,4 20,3 233,4 27,2 9,50 3,07
Гибрид F3 96,9 18,1 168,6 27,3 9,41 3,09
hp F1 1,00 0,80 14,40 0,00 -0,09 -0,33
hp F2 0,32 1,36 5,47 -2,00 0,05 -0,32
hp F3 0,21 0,00 6,33 -0,27 -0,27 -0,36

1 – 2018 г., 2 – 2019 г., 3 – 2020 г.

Гибридные популяции второго и третьего 
поколений показали широкую вариабельность 
всех количественных признаков растений.

Растения родительских сортов существен-
но различалась по высоте, в среднем на 24 см. 

У Кубояра она составляла 82,5–91,5 см, у Гагата – 
106,3–115,6 см, у гибрида F2 – в среднем 107,4 см, 
F3 – 96,9 см. Все формы имели в 2020 году более 
низкие значения, чем в 2019 г.

Рис. 1. Распределение частот признака «высота растений» у родительских форм и гибрида риса F2–F3 Кубояр × Гагат 
Fig. 1. Frequency distribution of the trait ‘plant height’ in the parental forms and rice hybrid F2–F3 ‘Kuboyar × Gagat’
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Кривые распределения частот признака 
(далее КРЧ) гибридных популяций в обоих по-
колениях слегка выходили за пределы вариа-
бельности исходных сортов, выщеплялось не-
большое количество трансгрессивных особей. 

КРЧ второго поколения имела пять вер-
шин, две из которых находились в тех же клас-
сах, что и родительские вершины, одна – между 
ними, а две другие – по краям слева и справа, 
имелось частичное положительное доминиро-
вание этого признака (hp = 0,32). Генетический 
анализ числового материала с помощью про-
граммы Полиген А показал, что родительские 
сорта отличались по аллелям 3-х пар генов 
(ааbbСС и AABBсс), в результате чего произо-
шла сегрегация в соотношении 1:6:15:20:15:6:1. 
Каждый доминантный аллель увеличивал вы-
соту в среднем на 4 см. В третьем поколе-
нии также наблюдалось частичное положи-
тельное доминирование признака (hp = 0,21). 
Преобладали более высокорослые формы. 
Кривая имела правостороннюю асимметрию, 
а ее вершина была смещена влево.

В 2019 году метелка у сорта Кубояра была 
в среднем длиной 14,90 см, у сорта Гагат – 
19,50 см, у гибрида F2 – 20,30 см. Этот признак 
сверхдоминировал (hp = 1,36).

КРЧ гибрида имела четыре вершины и по-
ложительную трансгрессию с частотой 11,7%. 
Наибольшая вершина размещалась в одном 
классе с вершиной Гагата (рис. 2). Родительские 
сорта отличались друг от друга более, чем 
по 1-й паре генов. 

В 2020 году длина метелки Кубояра соста-
вила 15,1 см, Гагата – 21,2 см, а всех гибридных 
растений F3 варьировала в пределах изменчи-
вости родительских форм (в среднем 18,1 см). 
Доминирование отсутствовало, hp = 0,0. КРЧ 
признака в гибридной популяции имела симме-
трию и одну вершину. которая располагалась 
на равном расстоянии от родительских вер-
шин (рис. 1). Использование для генетическо-
го анализа компьютерной программы Полиген 
А позволило определить, что родительские со-
рта различались по двум парам генов, сегрега-
ция гибридного потомства происходила в соот-
ношении 1:4:6:4:1. При этом средняя величина 
силы гена была примерно 3,0 см.

Рис. 2. Распределение частот признака «длина метелки» у родительских форм и гибрида риса F2–F3  
Кубояр × Гагат 

Fig. 2. Frequency distribution of the trait ‘panicle length’ in the parental forms and rice hybrid F2–F3  
‘Kuboyar × Gagat’

В 2019 году в метелке  Кубояра  сформиро-
валось 141,4 колосков, у Гагата – 100,2 шт., т.е. 

на 41,2 шт. меньше. У гибрида F2 этот признак  
колебался в пределах 44–458 колосков, в сред-

Рис. 3. Распределение частот признака «число колосков на метелке» у родительских форм и гибрида риса F2–F3  
Кубояр × Гагат 

Fig. 3. Frequency distribution of the trait ‘number of spikelets per panicle’ in the parental forms and rice hybrid F2–F3 
‘Kuboyar × Gagat’
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нем 233,4. В 2020 году количество колосков 
на метелке Кубояра составило 140,0, Гагата – 
147,8, гибрида F3 – 168,6 шт. (от 91 до 290 штук). 
Во всех поколениях наблюдалось сверхдоми-
нирование большей величины признака, в F2 
hp = 5,47, F3 hp = 6,33. КРЧ гибридов существен-
но выходили вправо за пределы варьирования 
родительских сортов, выщепилось много хоро-
шо озернённых растений, что свидетельствует 
о трансгрессивном расщеплении (рис. 3). Такие 
положительные трансгрессии имеют большое 
значение для селекционной работы по рису.

В F2 степень трансгрессии по этому призна-
ку составила 47%, частота – 25%, в F3 – 44 и 10% 

соответственно. У этого гибрида взаимодей-
ствовали три пары генов, при этом у каждого 
родительского сорта в разных локусах были 
и доминантные, и рецессивные аллели. Новое 
их сочетание в процессе рекомбинации ста-
ло причиной появления гетерозисных форм 
с высокой озерненностью метелок, несущих 
300 колосков и более.

Масса 1000 зерен в 2019 году  у сорта 
Кубояр была 28,6 г, Гагат – 31,4 г,  у гибрида F2 – 
27,2 г (от 17 до 37 г), в 2020 году соответственно 
26,6 и 28,4 г, у гибрида F3 – 27,3 г (от 21 до 36 г) 
(табл. 1). КРЧ гибридов были пятивершиными, 
почти симметричными (рис. 4). 

Рис. 4. Распределение частот признака «масса 1000 зёрен» у гибрида риса F2–F3  
Кубояр × Гагат и его родительских форм

Fig. 4. Frequency distribution of the trait ‘1000-grain weight’ in the parental forms and rice hybrid F2–F3  
‘Kuboyar × Gagat’

Сегрегация популяции произошла по диги-
бридному типу в числовом отношении 1:4:6:4:1, 
которое появилось при скрещивании геноти-
пов Aabb x aaBB с различной силой генов А и В. 
В потомстве появились трансгрессивные фор-
мы с более мелкими (AАBB) и крупными зер-
новками (aabb). Отобрано 8 растений, у кото-
рых масса 1000 зерен достигала 34–37 г.

Длина зерновки в 2019 году у Гагата 
(10,50  мм) была больше, чем у сорта Кубояр 
(8,40 мм) на 2,10 мм. У гибридных растений 
F2 средняя величина этого признака была 
промежуточной – 9,50 мм (7,50 до 12,00 мм). 
В 2020 году длина зерновки Гагата состави-

ла 10,55, Кубояра – 8,75, гибрида F3 – 9,41 мм. 
Доминирование отсутствовало. Кривая рас-
пределения частот признака в обоих поко-
лениях не выходила за пределы изменчи-
вости родительских сортов и имела пять 
вершин, трансгрессий не наблюдалось 
(рис.  5). Расщепление происходило в отно-
шении 1:4:6:4:1. Родительские сорта различа-
лись по аллельному состоянию 2-х пар генов. 
При этом один обладал только рецессивными, 
а другой – доминантными аллелями. Сила дей-
ствия одного гена составила приблизительно 
1 мм.

Рис 5. Распределение частот признака «длина зерновки» у родительских форм и гибрида риса F2–F3  
Кубояр × Гагат 

Fig. 5. Frequency distribution of the trait ‘kernel length’ in the parental forms and rice hybrid F2–F3 ‘Kuboyar × Gagat’
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Ширина зерновок в 2019 году у Кубояра со-
ставляла 3,4 мм, у Гагата – 2,9 мм, у гибрида F2 – 
3,07 мм (от 2,6 до 3,7 мм). В 2020 году ширина 
зерновки Кубояра составила 3,32, Гагата – 2,98, 
у гибрида F3 – 3,09 мм. КРЧ гибридов в обоих 

поколениях имела две вершины, причем ле-
вая была выше правой и располагалась око-
ло вершины Гагата, правая – в том же классе, 
что и вершина Кубояра (рис. 6).

Рис. 6. Распределение частот признака «ширина зерновки» у родительских форм и гибрида риса F2–F3 
Кубояр × Гагат 

Fig. 6. Frequency distribution of the trait ‘kernel width’ in the parental forms and rice hybrid F2–F3 ‘Kuboyar × Gagat’

Распределение данного признака харак-
теризовалось правосторонней асимметрией 
и доминированием малых величин (hp = -0,32 
и hp =-0,36). В гибридной популяции появи-
лось около ¼ растений, имеющих такую же ши-
рину зерновки, как сорт Кубояр, поэтому сорта 
различаются по аллельному состоянию одной 
пары генов. Расщепление было моногибрид-
ным в отношении 3:1. Сила действия гена со-
ставила 0,5 мм.

Лучшие формы F3 с черной окраской 
перикарпа представлены в таблице 2. 
Они имеют высоту растений в пределах роди-
тельских величин и меньше (75–105 см), длину 
метелки 15,4–21,8 см, число колосков в метелке 
103–201 шт. и массу 1000 зерен 23–30 г – боль-
ше и меньше, чем у родителей. Длина зерновки 
колебалась от 8,5 до 10,0 мм, ширина зернов-
ки – от 2,75 до 3,34 мм. Эти образцы культиви-
руются в гибридном питомнике F4, где с ними 
проводится дальнейшая селекционная работа.

2. Характеристика лучших форм F3 с антоциановой окраской перикарпа  
в гибридной популяции Кубояр × Гагат (2020 г.)

2. Characteristics of the best forms F3 with anthocyanin pericarp color  
in the hybrid population ‘Kuboyar × Gagat’ (2020)

№ растения Высота 
растения, см

Длина  
метёлки, см

Общее число 
колосков, шт.

Масса  
1000 зерен, г

Длина  
зерна, мм

Ширина  
зерна, мм

Кубояр 83 15,1 140 26,6 8,75 3,32
Гагат 106 21,2 148 28,4 10,55 2,98
5184/1 100 17,5 142 28 9,48 3,07
5184/2 85 16,6 139 28 9,62 2,86
5184/3 70 15,9 123 27 9,43 3,34
5188/1 105 20,3 184 30 9,05 3,18
5188/2 75 18,8 201 29 8,50 3,14
5189/2 105 21,8 106 23 9,56 2,75
5189/3 80 20,6 129 25 9,69 2,78
5207/1 105 17,3 132 25 9,37 2,87
5207/3 100 15,7 124 29 9,42 3,21
5207/2 75 15,4 103 28 10,0 3,17
σ 12,2 3,2 40,2 3,1 0,71 0,17

Выделение и уборка наилучших по морфо-
типу и продуктивности линий направлен на по-
следующее создание сортов риса, имеющих ан-
тоциановую окраску перикарпа зерновки.

Выводы
1. У гибрида первого поколения Кубояр × 

Гагат сверхдоминировало число колосков 
на метелке (hp = 14,4), положительно домини-
ровали высота растений (hp = 1,0) и длина ме-
телки (hp = 0,8). По массе 1000 семян и длине 

зерновки было промежуточное наследование, 
а по ширине зерновки – неполное отрицатель-
ное доминирование (hp = -0,33).

2. Высота растений в F2 и F3 наследова-
лась по типу частичного доминирования боль-
ших величин признака (hp2 = 0,32, hp3 =0,21). 
У родительских сортов установлены аллельные 
различия трех пар генов (ааbbСС и AABBсс). 

3. Длина метелки в F2 характеризова-
лась сверхдоминированием больших величин 
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признака (hp2 = 1,36) и положительной транс-
грессией, в F3 – отсутствием доминирования. 
Установлены дигенные различия родительских 
сортов и сегрегация гибридной популяции 
в отношении 1:4:6:4:1.

4. Количество колосков в метелке насле-
довалось по типу сверхдоминирования боль-
шего значения признака (hp2 = 5,47, hp3 = 6,33) 
и имело положительную трансгрессию. 
Родительские сорта имели различия по ре-
цессивным и доминантным аллелям в разных  
локусах. 

5. По массе 1000 зерен расщепление 
в обоих поколениях было в соотношении 
1:4:6:4:1, свидетельствующем о дигенных раз-
личиях родителей. 

6. Длина зерновки была промежуточной, 
что свидетельствует об отсутствии доминиро-
вания, расщепление произошло в соотноше-
нии 1:4:6:4:1, в результате взаимодействия двух 
пар генов, причем у одного родителя имелись 
только рецессивные, а у другого – доминант-
ные аллели. 

7. По ширине зерен наблюдалось непол-
ное доминирование меньших значений при-
знака (hp2 = -0,32, hp3 = -0,36). Расщепление по-
пуляции происходило по моногенной схеме 
в простом соотношении 3:1. 

8. Для дальнейшей селекции отобраны 
лучшие линии F3, имеющие черную окраску пе-
рикарпа и оптимальные величины высоты рас-
тений, длины метелок, их озерненности и сред-
ней массы 1000 зерен.
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