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Аннотация. Геномная селекция – это технология, позволяющая определять генетическую ценность сортов сель-
скохозяйственных растений и пород животных, опираясь на информацию о генотипах и фенотипах. Измеренная 
селекционная ценность по отношению к целевому признаку дает возможность грамотно планировать этапы се-
лекции и выбирать подходящие для скрещивания родительские формы. В настоящей работе использован метод 
BLUP для оценки селекционной ценности 149 российских сортов и интрогрессивных линий (4 измерения для 
каждого сорта или линии, 596 фенотипических точек) яровой пшеницы по содержанию семи химических эле-
ментов в зерне – K, Ca, Mg, Mn, Fe, Zn, Cu. Качество оценки селекционной ценности было определено с помощью 
кросc-валидации методом случайного разделения выборки на пять частей, одна из которых выступала в качестве 
тестовой популяции. Средние значения коэффициента корреляции Пирсона для предсказания концентрации 
микроэлементов составили: K – 0.67, Ca – 0.61, Mg – 0.4, Mn – 0.5, Fe – 0.38, Zn – 0.46, Cu – 0.48. Для 28 из 35 иссле-
дуемых моделей значение p-value было ниже номинального значимого порога (p-value < 0.05). Для 11 моделей 
p-value было значимо после коррекции на множественное тестирование (p-value < 0.001). Четыре из пяти моде-
лей для Ca и K, и две из пяти для Mn имели p-value ниже порога, поправленного на множественное тестирование. 
Для 30 сортов, показавших лучшие значения сортовой ценности, средняя селекционная ценность для Ca, K и Mn 
была выше на 296.43, 785.11 и 4.87 мг/кг соответственно, чем средняя селекционная ценность популяции. Полу-
ченные результаты демонстрируют возможность применения моделей геномной селекции на ограниченных по 
размеру выборках образцов. Модели для K, Ca и Mn, показавшие наилучший результат, пригодны для оценки 
селекционной ценности российских сортов пшеницы для данных признаков.
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Abstract. Genomic selection is a technology that allows for the determination of the genetic value of varieties of agri
cultural plants and animal breeds, based on information about genotypes and phenotypes. The measured breeding 
value (BV) for varieties and breeds in relation to the target trait allows breeding stages to be thoroughly planned and 
the parent forms suitable for crossing to be chosen. In this work, the BLUP method was used to assess the breeding va
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lue of 149 Russian varieties and introgression lines (4 measurements for each variety or line, 596 phenotypic points) of 
spring wheat according to the content of seven chemical elements in the grain – K, Ca, Mg, Mn, Fe, Zn, Cu. The quality 
of the evaluation of breeding values was assessed using cross-validation, when the sample was randomly divided into 
five parts, one of which was chosen as a test population. The following average values of the Pearson correlation were 
obtained for predicting the concentration of trace elements: K – 0.67, Ca – 0.61, Mg – 0.4, Mn – 0.5, Fe – 0.38, Zn – 0.46, 
Cu – 0.48. Out of the 35 models studied, the p-value was below the nominal significant threshold (p-value < 0.05) for 
28 models. For 11 models, the p-value was significant after correction for multiple testing (p-value < 0.001). For Ca and K, 
four out of five models and for Mn two out of five models had a p-value below the threshold adjusted for multiple test-
ing. For 30 varieties that showed the best varietal values for Ca, K and Mn, the average breeding value was 296.43, 785.11 
and 4.87 mg/kg higher, respectively, than the average breeding value of the population. The results obtained show the 
relevance of the application of genomic selection models even in such limited-size samples. The models for K, Ca and 
Mn are suitable for assessing the breeding value of Russian wheat varieties based on these characteristics.
Key words: genomic selection; BLUP; wheat; microelements; macroelements.
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Введение
С незапамятных времен для выведения новых сортов 
сельскохозяйственных растений и пород животных при-
меняются методы классической селекции, основанные на 
гибридизации образцов, обладающих хозяйственно цен-
ными признаками с последующим отбором по фенотипу. 
С развитием технологий секвенирования генома, методов 
разработки молекулярных маркеров стало возможным ис­
пользовать различия в структуре генотипов, находить ас- 
социации маркер–признак и применять полученную ин-
формацию для выявления связи между генотипическими 
полиморфизмами и фенотипическими вариациями. Из 
новых подходов, которые активно разрабатываются, для 
растений можно выделить маркер-ориентированную се­
лекцию (MAS, marker-assisted selection) и геномную селек-
цию (GS, genomic selection) (Charmet, Storlie, 2012; Bhat 
et al., 2016; Bartholomé et al., 2022; Miller et al., 2023). Эти 
же методы используются и для животных (Кузнецов, 1999; 
Melucci et al., 2009; Суслина и др., 2019; Столповский и 
др., 2020; Жуманов и др., 2021; Johnsson, 2023). 

Несмотря на то что MAS достаточно эффективна для 
поиска и интродукции генов с высоким вкладом в фено-
типическое проявление признака, основной недостаток 
метода – низкая точность прогнозирования признаков с 
количественным наследованием. В качестве альтернативы 
MAS и преодоления ограничений этого метода была пред-
ложена геномная селекция, одно из главных преимуществ 
которой – использование прогностических моделей для 
оценки селекционной ценности. 

Среди основных подходов для геномной селекции мож-
но выделить группу методов BLUP (best linear unbiased 
prediction – лучший линейный несмещенный прогноз) 
(Charmet, Storlie, 2012; Hoffstetter et al., 2016; Lozada, Car­
ter, 2020; Plavšin et al., 2022), группу байесовских методов 
(Juliana et al., 2022) и группу методов, в которых исполь-
зуется машинное обучение (Wang et al., 2018). Также при­
меняются и методы индексов (Lopez-Cruz et al., 2020). Ме­
тоды геномной селекции в области сельского хозяйства 
позволяют изменить и повысить аккуратность подхода к 
выведению новых сортов растений и пород животных. 

Значительные выгоды от применения GS показаны в 
животноводстве из-за высокой стоимости воспроизвод­
ства потомства. Внедрение GS для производства сельско-

хозяйственных культур началось существенно позднее, 
однако к настоящему времени подходы и потенциал GS 
были исследованы у основных сельскохозяйственных 
культур, таких как пшеница, кукуруза, ячмень и соя.

Пшеница играет важную роль в продовольственной 
безопасности во всем мире. Помимо питательных ком-
понентов, в зернах пшеницы содержатся такие элементы, 
как кальций, цинк, магний и другие. Дефицит элементов, 
также известный как «скрытый голод», возникает в ре­
зультате потребления пищи с низкой концентрацией эле­
ментов и витаминов (Liu et al., 2019) и может приводить 
к различным заболеваниям и даже смерти. По этой при-
чине возможность грамотно подходить к селекции сортов 
пшеницы и увеличивать концентрацию необходимых 
элементов в зерне является важным способом борьбы с 
дефицитом необходимых для здоровья питательных эле­
ментов во всем мире. 

Методы геномной селекции применяются для различ-
ных популяций и сортов пшеницы относительно разно-
образных признаков: от содержания элементов в зерне и 
урожайности до устойчивости к заболеваниям (Hoffstet­
ter et al., 2016). Наиболее активно используются метод 
BLUP и его различные модификации: rrBLUP, gBLUP, 
egBLUP, wBLUP и другие (Zhao et al., 2014; Martini et 
al., 2017; Berkner et al., 2022; Rabieyan et al., 2022). Этот 
метод зарекомендовал себя за несколько десятилетий 
использования в селекции растений и животных. Также 
используются  байесовский метод и его модификации: 
BRR (Bayesian Ridge regression, байесовская гребневая 
регрессия), BL (Bayesian Lasso, байесовское лассо), BA 
(Bayes A), BB (Bayes B), BC (Bayes C). Относительно не-
давно стали применяться методы машинного обучения и 
глубокого обучения в геномной селекции пшеницы (Sand- 
hu et al., 2021a, b; Sirsat et al., 2022). Проведенные сравне-
ния результатов между методами показали, что в целом 
они пересекаются, и общепринятые методы группы BLUP 
ничем не уступают байесовским методам и методам ма-
шинного обучения (Tsai et al., 2020; Berkner et al., 2022; 
Juliana et al., 2022). 

Ранее нами с использованием панели сортов и интро-
грессивных линий мягкой пшеницы было проведено ас­
социативное картирование генетических факторов, опре- 
деляющих содержание семи химических элементов в зер-
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не пшеницы (Potapova et al., 2023). Исследование выявило 
значимо ассоциированные маркеры и показало возможный 
потенциал применения BLUP для данных признаков.

Целью настоящей работы было исследование селек­
ционной ценности образцов этой панели по содержанию 
химических элементов и получение несмещенных оценок 
эффектов генетических полиморфизмов для определения 
селекционной ценности других российских сортов. По 
содержанию в организме человека элементы делятся на 
макроэлементы (содержание составляет сотые доли про­
цента и более), микроэлементы (содержание  от стоты-
сячных до тысячных долей процента) и ультрамикро­
элементы (миллионные доли процента и менее). Из семи 
анализируемых элементов к макроэлементам относятся 
кальций, калий и магний, к микроэлементам – железо, 
марганец, медь и цинк.

Материалы и методы
В исследовании была использована панель из 157 рос-
сийских сортов и интрогрессивных линий яровой мягкой 
пшеницы. Список растительного материала, информация 
о происхождении образцов и условия фенотипирования 
доступны в работах (Leonova et al., 2020; Potapova et al., 
2023). 

Генотипирование образцов маркерами SNP проводили 
с помощью платформы Illumina Infinium 15 K (TraitGene­
tics Section, Германия; www.sgs-institut-fresenius.de). После 
выравнивания маркеров на референсный геном пшеницы 
для определения их расположения (хромосома и позиция), 
проверки контроля качества и последующей фильтрации 
данных (качество генотипирования ОНП < 5 %, частота 
минорного аллеля < 1 %, качество генотипирования об-
разцов < 5 %) осталось 149 линий пшеницы и 11 405 од­
нонуклеотидных полиморфизмов (ОНП). Подробная ин- 
формация об анализе генотипов доступна в работе (Pota­
pova et al., 2023).

Содержание микро- и макроэлементов (Zn, Mg, Mn, Ca, 
Cu, Fe и K) определяли методом атомно-абсорбционной 
спектрометрии с пламенным распылением на приборе 
Contra 800 D (Analytik Jena, Германия), как описано в 
работе (Potapova et al., 2023). Статистическую обработку 
результатов выполняли с помощью программного ком-
плекса Statistica v.10.0. 

Содержание химических элементов оценивали с ис-
пользованием семенного материала коллекции, культи-

вируемой в полевых условиях 2018–2019 гг., при этом 
выполняли четыре измерения, по два на каждый год. На­
следуемость была рассчитана по формуле: V(G)/V(P) в 
программе plink (v.1.90b6.26) (Purcell et al., 2007). 

Для каждого из данных фенотипов (содержание эле-
мента в зерне) были получены средние значения среди 
четырех точек измерения. Эти значения были использо-
ваны в дальнейшем анализе. 

BLUP и кросс-валидация. Для каждого химического 
элемента осуществляли анализ, основная схема которого 
представлена на рис. 1. 

Для 149 сортов была оценена генетическая матрица 
родства для ОНП с качеством генотипирования выше 
98 % с помощью программного обеспечения GCTA (вер-
сия 1.94) (Yang et al., 2011). Затем были получены значения 
селекционной ценности для каждого из образцов с исполь-
зованием параметра --reml-pred-rand из GCTA. Данная 
функция измеряет дисперсию признака, объясненную 
всеми анализируемыми ОНП. Для расчета значения СЦ 
(селекционная ценность) для каждого из ОНП по отдель-
ности была использована функция --blup-snp из GCTA.

Для проверки обоснованности полученных результа-
тов была задействована модель с применением метода 
k-блочной кросс-валидации (k-fold cross-validation) (рис. 2).

Выборка из 149 образцов была разделена на пять под-
выборок случайным образом. Каждая из подвыборок 
единожды выступала в качестве тестовой популяции, в то 
время как остальные четыре подвыборки были в качестве 
тренировочной популяции. Таким образом, для каждого из 
химических элементов было использовано пять моделей 
по получению коэффициентов ОНП для оценки селек­
ционной ценности по содержанию элемента в пшенице. 
В каждом случае в тренировочной выборке было 119 сор­
тов, а в тестовой – 30 сортов.

Оценка селекционной ценности была проведена с по-
мощью программного обеспечения GCTA, как описано 
выше. Далее были получены коэффициенты однонуклео­
тидных полиморфизмов для оценки селекционной ценно-

Рис. 1. Схема анализа.

Рис. 2. Схема анализа с применением метода k-блочной кросс-валидации.
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сти по содержанию элементов в пшенице с применением 
метода BLUP, имплементированного в программное обес­
печение GCTA. 

Для полученных коэффициентов была оценена селек-
ционная ценность для всех образцов из тестовой попу-
ляции с помощью программного обеспечения plink (вер­
сия 1.90b6.26) (Purcell et al., 2007). Полученные значения 
были использованы для оценки качества предсказания 
путем подсчета коэффициентов корреляции между оце-
ненной селекционной ценностью и реальными данными 
фенотипов. Также были оценены доверительные интерва-
лы для полученных значений коэффициентов корреляции 
с помощью z-преобразования распределения Фишера.

Для визуализации полученных результатов были по-
строены диаграммы рассеяния с использованием языка 
программирования R (версия 2022.07.0, сборка 548). Ре­
грессионная прямая была построена с помощью формулы 
СЦ ~ фенотип, где СЦ – оцененная селекционная цен-
ность, фенотип – реальные значения фенотипов.

Результаты
В табл. 1 и 2 приведены значения средних показателей 
содержания каждого из элементов и наследуемость при-
знаков в 2018 и 2019 гг. соответственно. График корреля-
ций между средними значениями фенотипа представлен 
на рис. 3.

Данные об оценках селекционной ценности и средних 
значениях содержания семи элементов для каждого сорта 
представлены в Приложении 11.

Данные об оцененных коэффициентах корреляции и 
доверительных интервалах, а также p-value между оценен­
ной селекционной ценностью и реальными данными фе-
нотипов для всех семи изученных элементов приведены 
в Приложении 2.

Были получены средние значения коэффициентов кор­
реляции Пирсона для предсказания концентрации  ми­
кроэлементов с реальными фенотипами: K – 0.67, Ca – 
0.61, Mg – 0.4, Mn – 0.5, Fe – 0.38, Zn – 0.46, Cu – 0.48. 
Максимальный коэффициент корреляции был равен 0.75  
( p-value = 1.85e-07) и получен для модели 4 у калия, ми-
нимальный, 0.22, – для модели 5 у железа ( p-value = 0.24). 

Сделано допущение, что предсказание селекционной 
ценности для элемента является значимым, если хотя бы 
для одной из пяти моделей p-value ниже порога с поправ-
кой на множественное тестирование ( p-value < 0.001), а 
для остальных четырех моделей p-value ниже номиналь-
ного уровня значимости ( p-value < 0.05). Таким образом, 
мы получили значимые оценки селекционной ценности 
для кальция, калия и марганца.

Абсолютные значения коэффициента корреляции для 
других четырех микро- и макроэлементов (Fe, Mg, Zn, Cu) 
и моделей входили в оцененные доверительные интерва­
лы каждой из моделей для каждого из изученных элемен-
тов, а также достоверно отличались от нуля для 28 из 35 
оцененных моделей. Для железа в трех из пяти моделей 
(модели под номерами 1, 4, 5) значения p-value были выше 
номинального уровня значимости 0.05. Также незначимые 
по уровню p-value значения коэффициента корреляции 
1 Приложения 1–10 см. по адресу: 
https://vavilovj-icg.ru/download/pict-2024-28/appx17.pdf

были получены для модели 3 у меди, модели 2 у магния, 
модели 4 у марганца и модели 1 у цинка. Полученные 
диаграммы рассеяния представлены в Приложениях 3–9.

Для 30 сортов с наивысшим значением оцененной се-
лекционной ценности был оценен ответ на отбор (сравне-
ние со средними значениями СЦ по популяции) (табл. 3). 
Сравнение было проведено для 30 сортов с наивысшими 
значениями содержания микро- и макроэлементов. Ответ 
на отбор для фенотипов был скорректирован на наследуе-
мость. Только для кальция ответ на отбор, полученный с 
учетом СЦ, превосходил ответ на отбор, полученный для 
фенотипов, с учетом наследуемости (см. табл. 3). Ответ на 
отбор был оценен как (Ptop – Pmean)*h2, где Ptop – среднее 
значение фенотипа для 30 сортов с наивысшим значением 
оцененной СЦ; Pmean – среднее значение фенотипа в 
исследуемой популяции; h2 – показатель наследуемости 
данного фенотипа.

Полученные оценки селекционной ценности россий­
ских сортов пшеницы в виде коэффициентов для ОНП 

Таблица 2. Наследуемость признаков по годам  
(в долях от единицы, где ноль – отсутствие генетического 
вклада в признак, единица – полностью генетически 
обусловленный признак) и для среднего между годами  
(в скобках указана стандартная ошибка) 

Элемент Наследуемость содержания элемента

2018 г. 2019 г. 2018 и 2019 гг.

Сa 0.66 (0.05) 0.53 (0.06) 0.70 (0.04)

Cu 0.79 (0.04) 0.82 (0.03) 0.81 (0.03)

Fe 0.89 (0.02) 0.75 (0.04) 0.84 (0.03)

K 0.72 (0.05) 0.83 (0.03) 0.89 (0.02)

Mg 0.73 (0.05) 0.55(0.06) 0.72 (0.04)

Mn 0.85 (0.03) 0.76 (0.04) 0.83 (0.03)

Zn 0.82 (0.03) 0.67(0.05) 0.73 (0.04)

Таблица 1. Значения средних показателей фенотипов 
отдельно по годам (2018 и 2019) и среднее между годами  
(в скобках указана стандартная ошибка)

Элемент Среднее содержание элемента, мг/кг

2018 г. 2019 г. 2018 и 2019 гг.

Ca 772.67 (18.03) 666.68 (17.53) 719.67 (12.74)

Cu      3.58 (0.06)      4.41 (0.05)      3.99 (0.04)

Fe    43.17 (0.47)    46.61 (0.45)    44.89 (0.33)

K 4025.70 (37.10) 4186.73 (48.39) 4106.21 (30.63)

Mg 1588.54 (11.44) 1329.75 (11.59) 1459.14 (9.64)

Mn    37.83 (0.31)    39.05 (0.46)    38.44 (0.28)

Zn    35.89 (0.40)    46.27 (0.64)    41.08 (0.43)

https://vavilovj-icg.ru/download/pict-2024-28/appx17.pdf
https://vavilovj-icg.ru/download/pict-2024-28/appx17.pdf
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The BLUP method in evaluation of breeding values 
of Russian spring wheat lines

были зарегистрированы в едином реестре российских программ для 
электронных вычислительных машин и баз данных и доступны по запро-
су к правообладателю (Институт цитологии и генетики СО РАН) (При­
ложение 10). 

Обсуждение
В данной работе проведено исследование несмещенных оценок эффектов 
генетических полиморфизмов и их использования для оценки геномного 
потенциала российских образцов яровой мягкой пшеницы по содержанию 
семи микро- и макроэлементов – K, Ca, Mg, Mn, Fe, Zn, Cu. Для анализа 
был выбран лучший несмещенный линейный прогноз (BLUP), для про-
верки качества модели применили подход с разделением выборки на 
несколько частей (k-fold cross-validation). Выбор модели и метода был 

обусловлен широким распространением 
и применением данных подходов в ге-
номной селекции растений и животных 
(Piepho et al., 2008; Molenaar et al., 2018; 
Tajalifar, Rasooli, 2022).

Выборка была разделена на пять под­
выборок случайным образом. Чтобы 
определить качество полученных коэф­
фициентов ОНП для оценки селекцион­
ной ценности, была использована кор-
реляция. Минимальное значение  коэф­
фициента корреляции было равно 0.22 
для модели 5 для содержания железа 
( p-value = 0.24). В то же время значение 
p-value модели 5  для всех элементов 
только в одном случае из семи было выше 
номинального значения 0.05 для железа. 
Более того, из 35 полученных значений 
p-value для коэффициентов корреляции 
оцененной селекционной ценности и ре-
альных фенотипов только 7 были равны 
или выше номинального уровня значи-
мости 0.05. Это говорит об устойчивой 
оценке СЦ между различными частями 
выборки. 

Следует отметить, что для кальция, ка­
лия и магния хотя бы для одной из пяти 
моделей коэффициент корреляции был 
значим с использованием порога с уче-
том поправки на множественное тести-
рование ( p-value < 0.001), а остальные 
модели были значимы с использовани-
ем номинального уровня значимости 
( p-value < 0.05). Исходя из этого, мы 
установили, что оценки селекционной 
ценности для этих трех элементов зна­
чимы. Отсутствие значимости по задан-
ному критерию для остальных четырех 
элементов может наблюдаться из-за мно­
жества факторов, таких как малый размер 
выборки, неоднородность выбранной 
популяции по оцененной СЦ и т. д. Были 
оценены доверительные интервалы для 
каждого полученного значения коэффи-
циента корреляции. Для каждого из семи 
изученных элементов все полученные 
значения коэффициента корреляции для 
всех моделей входили в оцененные до-
верительные интервалы.

Одним из преимуществ использова-
ния геномной селекции, в частности с 
помощью BLUP, является возможность 
оценки ожидаемого прироста признака 
в следующем поколении (ответ на от-
бор). Нами были оценены селекционные 
дифференциалы и ответ на отбор для 
30  сортов с наивысшим значением СЦ 
и 30 сортов с наивысшим значением со­
держания микро- и макроэлементов в 
пшенице. Логично, что при отборе по СЦ 

Таблица 3. Ожидаемый ответ на отбор при использовании  
в качестве родительской популяции 30 сортов с наивысшей оцененной СЦ  
и 30 сортов с наивысшим содержанием микро- и макроэлементов

Элемент Ответ на отбор 

для СЦ для фенотипов (с учетом наследуемости)

Ca 296.43 262.24

Cu    0.60    0.90

Fe    4.99    7.25

K 785.11 873.41

Mg 88.57 131.66

Mn    4.87    5.95

Zn    6.79    7.54
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Рис. 3. График корреляций между фенотипами для 149 сортов. 
Для каждого сорта значение фенотипа было вычислено как среднее между четырьмя точками. 
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ожидаемый ответ на отбор сопоставим с ожидаемым от-
ветом на отбор по фенотипам (с учетом того, что ответ на 
отбор по фенотипам взвешен на наследуемость признака 
согласно уравнению селекционера), а в случае кальция 
превышает его. Полученные высокие значения селек­
ционного дифференциала для отбора по фенотипам могут 
быть связаны с высокой наследуемостью и неоднородно-
стью распределения фенотипов в исследуемой популяции.

Ранее нами был проведен полногеномный поиск ас-
социаций для семи микро- и макроэлементов у сортов и 
интрогрессивных линий мягкой пшеницы (Potapova et al., 
2023), который выявил четыре значимых локуса. Один 
из них был ассоциирован с содержанием калия и каль-
ция, два – с содержанием железа и марганца и один – со 
всеми изученными элементами. Полученные в нашей ра­
боте результаты демонстрируют, что, действительно, с 
использованием данных образцов пшеницы можно по-
лучить оцененные значения селекционной ценности для 
предсказания содержания кальция и калия (для кальция 
и калия все полученные значения p-value были меньше 
номинально значимого порога 0.05). Однако для трех 
моделей из пяти для железа и одной модели из пяти для 
марганца значения p-value превышали номинально значи-
мый порог. Это может быть связано как с ограниченным 
размером выборки, так и со многими другими факто-
рами, например со сложной генетической структурой 
признака (в частности, полигенность или плейотропия), 
недостатком данных для предсказания (число сортов или 
ОНП) и др. На сегодняшний день научные публикации, в 
которых проводился бы анализ селекционной ценности 
сортов на содержание изученных нами элементов, от-
сутствуют, поэтому проведение сравнительного анализа 
не представляется возможным.

Главным ограничением настоящей работы является 
относительно малый размер выборки. На данный момент 
не существует достоверных оценок, какой минималь-
ный размер выборки необходим для создания моделей 
геномной селекции. В рамках этой статьи мы эмпириче­
ски показали, что имеет смысл проводить подобные ра­
боты в случае наличия даже таких небольших выборок 
(149 сортов с четырьмя измерениями для каждого, всего 
596 фенотипических точек). Ожидается, что при увели-
чении размера выборки качество моделей будет только 
увеличиваться. Второе ограничение нашей работы – это 
использование данных генотипирования микрочипов для 
построения моделей. Если тестовые данные генотипиро-
вания получены с помощью другого чипа или технологии, 
использованная нами модель будет, скорее всего, непри-
менима из-за низкого перекрывания по полиморфизмам. 
Использование методов генетической импутации может 
потенциально решить эту проблему и увеличить покры-
тие генотипирования (Nyine et al., 2019; Song et al., 2019; 
Munyengwa et al., 2021; Bonnett et al., 2022; Kriaridou et 
al., 2023). Апробация этих методов на пшенице является 
задачей будущих работ в данном направлении. 

Заключение 
Таким образом, для российских сортов пшеницы получе­
ны оценки селекционной ценности относительно содер­
жания в зерне семи химических элементов: K, Ca, Mg, 

Mn, Fe, Zn, Cu. Результаты могут представлять интерес 
прежде всего для селекционеров при проведении работ 
по отбору и селекции сортов с повышенным содержанием 
микро- и макроэлементов в зерне. С помощью полученных 
значений оцененной селекционной ценности становится 
возможным ранжировать и отбирать лучшие образцы из 
исследуемых популяций. Эта работа может быть мето-
дологически полезна при создании моделей для прове-
дения геномной селекции других сельскохозяйственных 
растений. Оценки можно использовать на практике при 
разработке схем селекции и непосредственно селекции 
новых сортов. 
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