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Аннотация
Предложен способ классификации гетерозисных групп кукурузы на основе результатов генотипирования образцов 

с помощью GBS. Преимуществом метода является отсутствие необходимости секвенировать эталонные образцы гетерозис-
ных групп, поскольку в качестве якорей используются WGS основных гетерозисных групп из открытых баз данных. Для стра-
тификации образцов кукурузы российской селекции на гетерозисные группы был использован анализ главных компонент 
(PCA) и оценка родства по мультилокусному набору SNP. 

Abstract 
A method for classifying heterotic groups of maize based on genotyping results from GBS (Genotyping-by-Sequencing) 

is proposed. The advantage of this method is the lack of necessity to sequence reference samples of heterotic groups, as the anchors 
are derived from whole-genome sequencing (WGS) of major heterotic groups available in public databases. To stratify samples of Rus-
sian-bred maize into heterotic groups, principal component analysis (PCA) and assessment of relatedness using a multilocus SNP panel 
were employed.

Явление гетерозиса заключается в увеличении агрономически важных показателей гетерозиготных гибри-
дов F1 по сравнению с гомозиготными инбредными родителями. Кукуруза была одной из первых культур, для ко-
торых гетерозис был использован в селекционном процессе. В современной селекции кукурузы используется 
несколько основных гетерозисных групп. Гетерозисная группа — это коллекция различных генотипов, дающих 
схожие по характеристикам гибриды при скрещивании с особями противоположных различных групп для полу-
чения лучшего потомства. При скрещивании растений, относящихся к одной группе, создаются новые инбредные 
линии, а в результате скрещивания разных групп создаются высокопродуктивные гибриды. 

Определение гетерозисных групп крайне важно для селекции кукурузы и требует создания точных мар-
керов. Ранее для определения гетерозисных групп кукурузы преимущественно использовались ПЦР-маркеры 
(SSR, RAPD, AFLP и др.), однако с развитием технологий секвенирования наиболее активно стали использовать-
ся SNP-маркеры, поскольку их легче идентифицировать в большом количестве и они обладают более высокой 
разрешающей способностью [1, 2]. В литературе уже описано SNP-генотипирование кукурузы с использова-
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нием транскриптомного [3] и полногеномного секвенирования с высоким покрытием [4]. GBS (Genotyping-by- 
Sequencing) также применялся для американских и китайских сортов [5]. 

В нашей работе представлен метод классификации образцов кукурузы по гетерозисным группам с исполь-
зованием данных GBS, основанный на кластеризации образцов с референсными геномными сборками основных 
инбредных линий — B73 (Stiff Stalk), PH207 (Iodent), Mo17 (Lancaster), EP1 (Flint). В результате первичного 
SNP-коллинга было проанализировано 174 образца и выявлено 833 955 уникальных SNP. Дополнительно был 
проведен SNP-коллинг четырех референсных образцов (23523985 SNP). Результаты первичного SNP-коллинга 
для GBS и WGS-якорей были объединены с использованием программы Bcftools 1.20 [6]. Для повышения точ-
ности кластеризации пропущенные генотипы были предсказаны на основании генотипированных гаплоблоков 
с помощью программы Beagle 5.4 [7]. Всего было выбрано 1247 дискриминирующих SNP на основе анализа 
неравновесия сцепления локусов (linkage disequilibrium). Кластеризация проводилась в программе ADMIXTURE 
на основе оценки максимального правдоподобия мультилокусных наборов [8]. Результаты кластеризации пока-
зали, что выделенные группы образ-
цов хорошо коррелируют с извест-
ными гетерозисными группами, что 
подтверждает эффективность наше-
го метода (см. рисунок).

Таким образом, в нашей ра-
боте был применен ранее не описан-
ный метод кластеризации образцов 
GBS-секвенирования с WGS основ-
ных гетерозисных групп. Одним 
из главных преимуществ данного 
подхода является отсутствие необхо-
димости в секвенировании геномов 
известных гетерозисных групп, что 
значительно сокращает временные 
и ресурсные затраты. Этот подход 
не только снижает затраты на ис-
следование, но и делает его более 
доступным в условиях отсутствия 
коллекции якорных линий. Разра-
ботанный нами оптимизированный 
подход актуален для селекционных 
программ кукурузы, направленных 
на создание новых гибридов с повы-
шенной продуктивностью. 
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