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Дисертационният труд е написан на 155 страници, като включва 14 фигури и 13 

таблици и 3 приложения. Цитираната литература включва 86 източника, от които 85 

на латиница и 1 на кирилица. 

 

Защитата на дисертациония труд ще се състои на 22.10.2025 година в Агробиоинститут, 

гр. София.  
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Използвани съкращения 
 

ANOVA (Analysis of Variance) 

BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) 

CAPS (Cleaved Amplified Polymorphic Sequences) 

CTAB (цетримониев бромид) 

DMAPP (Dimethylallyl pyrophosphate) 

EDTA (Eтилендиаминтетраоцетна киселина) 

EST (Expressed Sequence Tag) 

FAM (Fluorescein amidite) 

FPP (Farnesyl pyrophosphate) 

GC-MS (Gas Chromatography-Mass Spectrometry) 

GPP (Geranyl pyrophosphate) 

IPP (Isopentenyl pyrophosphate) 

MAS (Marker-assisted Selection) 

MAB (Marker-assisted breeding) 

NGS (Next Generation Sequencing) 

PCoA (Principal Coordinates Analysis) 

PCR (Polymerase Chain Reaction) 

PIC (Polymorphism Information Content) 

QTL (Quantitative Trait Locus) 

RAPD (Random Amplification of Polymorphic DNA) 

RI (Retention Index) 

RT (Retention Time) 

RFU (Relative Fluorescence Units) 

SRAP (Sequence-related Amplified Polymorphism) 

SSR (Simple Sequence Repeats) 
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ВЪВЕДЕНИЕ 
 

Лавандулата (L. angustifolia Mill.), лавандинът (Lavandula x intermedia) и 

широколистната лавандула (L. latifolia Medik.) са едни от най-широко отглежданите 

представители на род Lavandula в света. В България индустриалното се култивира основно 

лавандула, във връзка с производство на етерично масло и в по-малка степен на 

производство на конкрет и хидролат. През 21 век най-големите производители на 

лавандулово масло в света са България, Франция и Китай, като от 2014 година България е 

водещ производител и износител на лавандулово масло за световния пазар.  Качеството на 

произвежданото лавандулово масло е основен фактор за успешната му реализация, като за 

оценката му се прилага международния стандарт ISO 3515:2002. Увеличеното отглеждане 

на лавандула и производство на лавандулово масло в България е свързано с култивирането 

на лавандула и в нови земеделски региони на страната. Съответно разширяването на 

насажденията често е свързано с отглеждането на лавандула в почвено-климатични условия, 

които се различават значително от традиционните райони за тази култура. Често това води 

до вариране в добивите на цвят и етерично масло, както в качеството на получаваното масло 

и съответно до незадоволителни икономически резултати. Настоящото индустриално 

отглеждане на лавандула ползва сортове създадени през втората половина на 20 век, които 

не винаги са адаптирани и подходящи за отглеждане в новите земеделски райони в които се 

култивира лавандула. Това, заедно с въвеждането на нови технологии за механизация на 

процесите на отглеждане, обработка и екстракция обуславя необходимостта от прилагане 

на ускорена селекция с молекулярни маркери за създаване на нови сортове лавандула, 

осигуряващи високи добиви и качество на лавандуловото масло при съответните условия и 

технологии на отглеждане и преработка.  

Биосинтезата и акумулирането на летливи съединения в цветовете на лавандулата са 

предмет на редица проучвания насочени към идентифициране и характеризиране на гени, 

участващи в определени етапи на биосинтетичния процес, както и фактори, регулиращи 

тези процеси. Тези изследвания са допълнени от транскрипционни изследвания геномен 

анализ на генни фамилии свързани с биосинтезата на терпеноиди. Секвенирани са 

геномните последователности на три сорта лавандула. Публикувани са изследвания за 

приложения на EST-SSR, SRAP и RAPD молекулярни маркери за характеризиране на 
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генетични ресурси при лавандула. Въпреки това досега няма конструирана генетична карта 

при лавандулата, съобщения за идентифицирани QTL локуси контролиращи биосинтезата 

и акумулирането на летливи съединения участващи в състава на лавандуловото масло, както 

и набор от молекулярни маркери подходящ и достатъчен за провеждане на ускорена 

селекция при този икономически важен растителен вид. Изложените по-горе проблеми и 

предизвикателства подчертават необходимостта от изграждане на основа за системно 

прилагане на молекулярни маркери и провеждане на насочени геномни изследвания за по-

ефективното характеризиране и оползотворяване на наличните генетични ресурси и 

ускорена селекция при лавандула.  

Настоящата дисертационна работа представя разработването на разширен набор от 

SSR маркери и конструирането на първата генетична карта на лавандула, L. angustifolia Mill 

сорт Хемус, както и прилагане на конструираната генетична карта за провеждане на QTL 

анализ и идентифициране на QTL локуси контролиращи акумулирането на летливи 

съединения в цветовете на лавандула. Представените изследвания и резултати са важна 

стъпка и основа за прилагане на ускорена селекция с молекулярни маркери на линии 

лавандула с високо качество на добиваното лавандулово масло и по-добри стопански 

характеристики. 
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ЦЕЛ И ЗАДАЧИ 
Високият интерес към промишлено отглеждане на лавандула и производство на 

лавандулово масло в страната, определя необходимостта от прилагане на ускорена селекция 

с молекулярни маркери за създаване на високопродуктивни сортове лавандула с високо 

качество на етеричното масло, подходящи за механизирана обработка и отглеждане в 

различни райони на страната. Прилагането на такава ускорена селекция е възможно след 

идентифициране на QTL локуси контролиращи акумулирането в цветовете на лавандула на 

летливи съединения които определят състава на лавандуловото масло, както и отбор на 

молекулярни маркери за определяне на алелните конфигурации на тези локуси в 

анализираните растения. 

ЦЕЛ 

Основната цел на настоящият дисертационен труд е конструиране на генетична карта на 

лавандула (Lavandula angustifolia) и идентифициране на QTL контролиращи акумулирането 

на летливи съединения в цветовете на лавандула. 

ЗАДАЧИ 

Постигането на поставената цел включва изпълнението на следните основни задачи: 

1) Определяне, тестване и отбор на набор от полиморфни SSR маркери за 

характеризиране на сегрегираща популация от L. angustifolia сорт Хемус. 

2) Генотипиране на сегрегираща популация от L. angustifolia сорт Хемус със SSR и 

SRAP маркери 

3) Конструиране на генетична карта при L. angustifolia сорт Хемус  

4) Определяне на състава на летливите съединения в екстракти от цветовете на 

растенията от изследваната сегрегираща популация на L. angustifolia сорт Хемус чрез 

GC/MS анализ. 

5) Идентифициране и характеризиране на QTL локуси свързани с акумулиране на 

летливи съединения в цветовете на лавандула сорт Хемус. 

6) Идентифициране и картиране на QTL локус(и) определящ отношението между 

линалол и линалил ацетат в цветовете на растенията от сегрегираща популация на L. 

angustifolia сорт Хемус. 
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МАТЕРИАЛИ И МЕТОДИ 
 

IV.1. Растителен материал 

За развитие на сегрегиращата популация беше култивирано едно растение от сорт 

Хемус в района на с. Загоре, Тракийска низина. В този период не бяха открити други 

лавандулови растения в района. След периода на цъфтеж през 2020 г бяха събрани семена. 

Те бяха стратифицирани в продължение на 12 седмици при 4℃. Покълването се осъществи 

в поставена върху почва тава. Полученият разсад бе пресаден в саксии, отглеждани в 

оранжерия за 10 седмици и засадени в опитното поле на Агробиоинститут, гр. Костинброд. 

Сортовете L. angustifolia var. Hidcote Blue, L. latifolia и междусекционния хибрид L. × 

heterophylla 'Big Boy James' са закупени от Bastin Nursery ('Kwekerij Bastin'), Aalbeek, 

Холандия и се отглеждат в саксии в оранжерията на Агробиоинститут, гр. Костинброд. 

За целта на изследването беше събран материал от свежи, млади листа на 96 растения. 

От всяко растение бяха взети около 20-25 млади листа, поставени в 15 мл. епруветки, бързо 

замразени чрез потапяне в течен азот. След това пробите бяха транспортирани до 

лабораторията на Агробиоинститут, гр. София и бяха съхранявани във фризер на -80 ºC до 

изолирането на геномна ДНК. 

За анализ на летливи съединения бяха събрани цветове от всяко растение, от които 

бяха взети проби за изолиране на геномна ДНК. От всяко растение в стъклени флакони по 

10 ml бяха събрани по тридесет  напълно отворени цветчета. След добавяне на 3 ml хексан 

(Sigma) и 200 mg безводен натриев сулфат (Sigma), флаконите бяха плътно затворени с 

помощта на гумени септи, алуминиеви капачки и климпер. След това бяха транспортирани 

до Агробиоинститут, гр. София и съхранявани на 4 ºC до анализа на летливи съединения 

посредством GC/MS. 

IV.2. Изолиране на геномна ДНК 

За изолиране на геномна ДНК беше използван материал от млади листа, замразен в 

течен азот и смлян до фин прах в предварително охладени в течен азот, стоманени гилзи и 

лабораторна мелница Qiagen Tissue Lyser II Mill при 30 Hz за 2 мин. Екстракцията на 

геномна ДНК беше извършена по модифициран протокол съгласно Murray and Thompson 

(Murray & Thompson, 1980). Накратко, 100 mg от смления листен материал се екстрахира с 
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0.75 ml екстракционен буфер ( 2% цетил-триметил амониев бромид (СТАВ), 1.4M  NаCl, 20 

mM EDTA (pH 8.0), 10 mM Tris-HCl (pH 8.0), 1% polyvinylpyrrolidone) и получената смес 

беше инкубирана на водна баня при 60 ℃ за 30 min. След това пробите бяха центрофугирани 

за 10 min на 12000 rpm и супернатантата бе прехвърлена в чиста епруветка. Към пробите бе 

добавен равен обем от смес на хлороформ и изоамилов алкохол в съотношение 24:1 (v/v) и 

сместа беше инкубирана чрез разклащане за 10 min на стайна температура, след което 

пробите бяха центрофугирани за 10 min на 12000 rpm. Горната фаза беше прехвърлена в 

чиста епруветка и стъпката с хлороформ и изоамилов алкохол беше повторена.  След това 

към водната фаза беше прибавен равен обем студен (4℃) изопропанол. Изолираната 

геномна ДНК беше утаена чрез внимателно разклащане в продължение на 10 min на стайна 

температура и центрофугиране за 10 min на 12000 rpm. След това получената ДНК беше 

пречистена със 70 % етанол, изсушена на стайна температура и разтворена в Mili-Q вода. 

Концентрацията на геномната ДНК в пробите беше измерена спектрофотометрично с 

Nanodrop 2000 (Thermo Scientific) при дължина на вълната 260 nm и честотата беше 

опредена от съотношението на А260/А280. Концентрацията на геномната ДНК във всяка от 

пробите беше доведена до работна концентрация 25ng/µl чрез добавяне на необходимото 

количество Mili-Q вода. Качеството на изолираната геномна ДНК се определя след 

електрофореза с агарозен гел и флуоресцентно оцветяване с GelRed™ . 

IV.3. Конструиране на SSR праймери  

IV.3.1. Конструиране на SSR праймери, базирани на NGS секвениране 

Микросателитните последователности от L. angustifolia, сорт Хемус бяха 

идентифицирани като услуга от Ecogenics GmbH, Швейцария. След NGS секвениране на 

проба от геномна ДНК, изолирана от растението е използванa за развитието на сегрегираща 

популация. ДНК библиотеката Illumina TruSeq nano беше секвенирана на платформа 

Illumina MiSeq, използвайки чип за секвениране nano v2 с 500 цикъла. Получените 

нуклеотидни последователности, преминали през филтъра за честота на Illumina бяха 

подложени на демултиплексиране и изрязване на остатъци от адаптери на Illumina. 

Качеството на прочетите беше проверено с FastQC v0.11.8. При следващия етап 

нуклеотидните последователности бяха филтрирани по качество и обединени чрез 

USEARCH v.11.0.667 с цел реконструкция на секвенираните молекули in silico. Получените 

обединени прочети бяха анализирани със софтуера Tandem Repeats Finder v.4.09. Тези от 
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тях, които съдържаха микросателитни инсърти с тетрануклеотидни или тринуклеотидни 

повтарящи се единици с поне шест повторения, както и динуклеотидни повтарящи се 

единици от поне десет повторения, бяха използвани за последващ анализ. Дизайнът на 

праймери за амплификация на SSR региони беше извършен с помощта на  софтуера Primer 

3. Секвенционните данни от NGS последователностите са достъпни в архива на NCBI 

Sequence Read Archive, номер на достъп PRJNA1207064. В допълнение към SSR 

праймерите, идентифицирани въз основа на NGS и референтните геномните данни, бяха 

използвани пет EST-SSR праймерни двойки - LAF1, LAF5, LAF8, LAF9 и LAF15, описани 

от (Adal et al., 2015). Всички праймери бяха синтезирани от Macrogen Europe BV, 

Нидерландия. Последователностите на праймерните двойки за генотипиране на растенията 

от сегрегиращата популация са представени в Таблица 5. Теоретичните позиции на 

приложените SSR маркери бяха определени чрез BLAST търсене в референтната геномна 

последователност на L. angustifolia, сорт Munstead, използвайки праймерите 

последователности на SSR региони, получени от NGS данните за сорт Хемус. 

IV.3.2. Конструиране на SSR праймери след търсене в референтната геномна 

последователност на L. angustifolia, сорт Munstead   

Референтната геномна последователност на L. angustifolia, сорт Munstead беше 

изтеглена от уебсайта на NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/genome/?taxon=39169, 

GenBank acc. No GCA_028984105.1). Геномната последователност съдържа общо 

795,075,733 bp, включваща 25 последователности, съответстващи на броя на хромозомите 

на L. angustifolia, сорт Munstead. Изтеглените геномни последователности бяха анализирани 

за наличие на SSR мотиви, използвайки инструмента Krait Microsatellite Identification and 

Primer Design (v1.5.1). Параметрите за идентификация на SSR бяха зададени на 12 за 

мононуклеотиди, 7 за динуклеотиди, 5 за тринуклеотиди, 4 за тетра-, пента- и за хекса- 

нуклеотиди. Праймерните двойки, фланкиращи избраните SSR региони бяха проектирани 

със следния набор от основни параметри:  

• дължина на праймера от 18 bp до 27 bp,  с оптимален размер от 20 bp; 

• Температура в диапазона от 58 ºC до 65 ºC, с оптимална температура от 60 ºC; 

• Съдържание на GC между 30% и 70%, с оптимално съдържание от 50%; 

• Предсказани PCR продукти с размер между 100 bp и 300бp.  



 

10 
 

IV.4. PCR амплификация на SSR и SRAP маркери 

IV.4.1. PCR амплификация на SSR маркери за фрагментен анализ с Agilent 5200 

Fragment Analysist 

За тестване на преносимостта на PCR амплификацията на SSR региони от геномна ДНК 

беше използван апаратът Agilent 5200 Fragment Analyzer System за анализ на резултати. 

PCR реакциите за анализ бяха проведени в обем 16 μL, включващ:  

1.3 μL - геномна ДНК с концентрация 25 ng/µl  

1 μL Forward - прав праймер с концентрация 10 pmol/µl  

1 μL Reverse - обратен праймер с концентрация 10 pmol/µl 

1 μL Tail – праймер опашка с концентрация 10 pmol/µl 

8 µL - 2x MyTaqTM Mix (Meridian Bioscience) 

4,7 μL - ултрачиста (Mili-Q) вода 

Параметрите на PCR амплификацията включват: 

- първоначална денатурация на ДНК при 95 °C за 3 мин., 

- 33 цикъла от 

- 95 °C за 15 сек., 

- Тm 57°C за 30 сек. 

- 72 °C за 30 сек. 

- завършващо удължаване при 72°C за 10 мин. 

Получените PCR продукти бяха разделени на 1,8% агарозни гелове в електрофореза и 

наблюдавани под UV светлина. За фрагментен анализ и генотипиране на растенията от 

сегрегиращата популация. PCR продуктите бяха анализирани с апаратът Agilent 5200 

Fragment Analyzer System (Agilent Technologies, Inc.), използвайки dsDNA 905 Reagent Kit 

(1-500 bp). 

IV.4.2. PCR амплификация на SSR региони с праймери, включващи допълнителни 

опашки 

За фрагментен анализ на PCR амплифицираните SSR региони на геномната ДНК беше 

използван флуоресцентен капилярен секвенатор. Анализирането на този апарат се извърши 

с помощта на проектирани обратни праймери (Reverse),  опашки (Tail) и  прави (Forward) 
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праймери с опашки в 5‘края , позволяващи детекция на амплифицираните ДНК фрагменти. 

Използваните опашки за предните праймери в 5‘края са: 

• Опашка М13, когато температурата на обратния праймер е  ≤58°C; 

• Опашки C или D, когато температурата на обратния праймер е 58°C < Tm ≤62°C; 

• Опашки A и B, когато температурата на обратния праймер е >62°C; 

Опашките бяха синтезирани и маркирани в 5‘края с багрилата FAM, JOE, ROX и TAMRA, 

като услуга от Macrogen Europe BV, Холандия.  Въз основа на използваните специфични 

опашки, температурата на отгряване (Та) на PCR реакциите бяха съответно: Та=54°C за 

М13, Та=57°C за опашки C и D, Ta=59°C за опашки A и B.  Използваните пет различни типа 

опашки  са представени в Таблица 3. Всички комбинации от използваните праймерни 

двойки и опашки са представени в  Приложение 1.  

PCR реакциите за SSR анализ са проведени в обем 16 μL, включващ:  

1.2 μL - геномна ДНК с концентрация 25 ng/µl  

0.8 μL Forward - прав праймер с концентрация 3 pmol/µl  

1 μL Reverse - обратен праймер с концентрация 10 pmol/µl 

1 μL Tail – праймер опашка с концентрация 10 pmol/µl 

8 μL - 8 µL - 2x MyTaqTM Mix (Meridian Bioscience)   

4 μL - ултрачиста (Mili-Q) вода 

Параметрите на PCR амплификацията включват: 

- първоначална денатурация на ДНК при 95 °C за 3 мин., 

- 33 цикъла от 

- 95 °C за 15 сек., 

- Тm (54°C, 57°C или 58 °C - температура на хибридизиране на праймерите в 

зависимост от използваната опашка, посочени на Таблица 5) за 30 сек. 

- 72 °C за 30 сек. 

- завършващо удължаване при 72°C за 10 мин. 
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Таблица 3. Праймери опашки за PCR амплификация на SSR фрагменти и температура на 

хибридизация. Праймерите са 5‘ белязани с флуоресцентни багрила (FAM, JOE, ROX и 

TAMRA). Всички прави праймери използвани за PCR амплификация на SSR фрагментите 

включват в 5‘-края си последователността на един праймер опашка както е показано в 

Приложение 1. 

"опашка" Последователност 

Tm - температура на 

хибридизация (anneling) 

Tail A GCCTCCCTCGCGCCA 58оС 

Tail B GCCTTGCCAGCCCGC 58оС 

Tail C CAGGACCAGGCTACCGTG 57оС 

Tail D CGGAGAGCCGAGAGGTG 57оС 

M13 GTAAAACGACGGCCAGT 54оС 

 

IV.4.3. PCR амплификация на SRAP маркери 

В допълнение към генотипирането с SSR маркери, единадесет двойки SRAP маркери са 

използвани за амплификация на SRAP фрагменти от геномната ДНК на L. angustifolia, сорт 

Хемус и растенията от сегрегиращата популация. 

PCR амплифицирането на SRAP маркери с гДНК на растенията е извършено с използване 

на комбинации от “ME”- прави и “EM”- обратни праймери, конструирани според Li and 

Quiros  (Li & Quiros, 2001) и показани в Таблица 4. В края всеки правия „МЕ“ праймер е 

флуоресцентно белязан с FAM (карбоксифлуоресцеин), което позволява детекция на 

амплифицираните ДНК фрагменти.  

PCR реакциите за амплифициране на SRAP фрагменти бяха проведени в обем 20 μL 

включващ: 

- 1.5 μL от изолираната проба геномна ДНК с работна концентрация 25 ng/µl; 

- 1 μL „ЕМ„ прав праймер с работна концентрация 10 pmol/µl; 

- 1 μL „МЕ„ прав праймер с работна концентрация 10 pmol/µl; 

- 10 μL 2x MyTaqTM Mix (Meridian Bioscience); 
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- 6.5 μL ултрачиста вода (Mili-Q). 

Параметрите на PCR амплификацията включват: 

- първоначална денатурация на ДНК при 95 °C за 3 мин., 

- 3 цикъла от: 

- 94 °C за 1 мин., 

- 35°C за 1 мин. 

- 72°C за 1 мин. 

- 35 цикъла от 

- 94 °C за 1 мин., 

- 50°C за 1 мин. 

- 72°C за 3 мин. 

- завършващо удължаване при 72°C за 10 мин. 

 

Таблица 4. Праймерни двойки и техните нуклеотидни последователности, използвани за 

генотипиране с SRAP маркери (Li & Quiros, 2001). МЕ праймерите са 5‘ белязани с 

флуоресцентното багрило FAM. 

 

No 
SRAP 

маркери Прав праймер (5‘- белязан с FAM) Обратен праймер 

1 E2M10 ME10 - TGAGTCCAAACCGGTGA EM2 - GACTGCGTACGAATTTGC 

2 E3M1 ME1 - TGAGTCCAAACCGGAAA EM3 - GACTGCGTACGAATTATT 

3 E3M6 ME6 - TGAGTCCAAACCGGAGA EM3 - GACTGCGTACGAATTATT 

4 E3M10 ME10 - TGAGTCCAAACCGGTGA EM3 - GACTGCGTACGAATTATT 

5 E4M1 ME1 - TGAGTCCAAACCGGAAA EM4 - GACTGCGTACGAATTATA 

6 E5M3 ME3 - TGAGTCCAAACCGGTAA EM5 - GACTGCGTACGAATTCAA 

7 E6M4 ME4 - TGAGTCCAAACCGGACC EM6 - GACTGCGTACGAATTTTT 

8 E6M5 ME5 - TGAGTCCAAACCGGAAG EM6 - GACTGCGTACGAATTTTT 

9 E6M10 ME10 - TGAGTCCAAACCGGTGA EM6 - GACTGCGTACGAATTTTT 

10 E7M10 ME10 - TGAGTCCAAACCGGTGA EM7 - GACTGCGTACGAATTAGC 

11 E10M8 ME8 - TGAGTCCAAACCGGCTG EM10 - GACTGCGTACGAATTTCA 
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IV.5. Фрагментен анализ на SSR и SRAP  маркери 

PCR продуктите, получени от SSR амплификация бяха използвани директно за 

фрагментен анализ, докато SRAP-PCR продуктите бяха разредени в съотношение 1:10 с 

ултрачиста вода (Mili-Q). Подготвянето на готовите за използване PCR продукти, включва : 

1 μL от PCR реакционната смес с 0.2 μL от GeneScan 500 LIZ dye Size Standard (Applied 

Biosystems) за определяне на размера на ДНК фрагментите и 9 μL от Hi-Di Formamide 

(Applied Biosystems). Получената смес беше анализирана чрез капилярна електрофореза с 

помощта на автоматичен капилярен секвенатор Applied Biosystems 3130 Genetic Analyzer, 

използвайки капиляри с дължина 36 cm и полимер POP_7 (Applied Biosystems).  

Определянето на големината на получените SSR и SRAP фрагменти във всяка проба беше 

извършено чрез Gene Mapper Software v 4.0 (Thermo Fisher). При анализа на SSR маркерите 

резултатите бяха събрани във формат, подходящ за следващия анализ на скачени групи 

локуси (Linkage groups/ LG).  

За фрагментния анализ на SRAP маркерите бяха използвани  фрагменти с дължина 

между 50 и 600 базови двойки (bp). Прагът на флуоресцентния сигнал беше зададен на 350 

относителни флуоресцентни единици (RFU). При анализа се вземаха предвид фрагменти с 

дължина между 50 до 90 bp. Данните от анализа на SRAP маркерите бяха обобщени в 

работна таблица, използвана за по-нататъшните етапи от изграждането на генетичната 

карта. 

IV.6. PCR амплификация и секвениране на ДНК последователности  

PCR амплификацията на геномни ДНК последователности на изследвания ген 

LiAAT4 беше извършена с използване на специфичните праймери AAT4-F (5′-

TCGACCAAATCCAAGCACCA) и AAT4-R (5′-TTCCCCCAACCAAAGTCCAC). 

Амплифицираните PCR фрагменти бяха разделени чрез електрофореза в 1.2% агарозен гел, 

приготвен с 1х ТАЕ буфер, като същият буфер се използваше и като електрофоретичен 

разтвор. За подготовката на пробите за нанасяне в агарозния гел към PCR продуктите беше 

добавена 1/5 обемна част от буфера за зареждане на ДНК проби - DNA Gel Loading Dye (6X) 

(Thermo Fisher Scientific, R0611), съдържащ флуоресцентното багрило SYBR Green I. След 

приключване на електрофорезата, разделените PCR амплифицирани фрагменти бяха 

визуализирани на UV трансилюминатор, а желаните амплифицирани ДНК фрагменти бяха 
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изрязани със скалпел и пречистени с помощта на innuPREP GEL Extraction Kit (Analytic 

Jena). Пречистените ДНК фрагменти бяха секвенирани чрез нанопорово секвениране с цел 

идентифициране на единични нуклеотидни полиморфизми (SNP) в последователностите на 

двата алела на LiAAT4 гена при сорт Хемус. За определяне на алелните конфигурации в 

растения от сегрегиращата популация по отношение на идентифицираните SNP беше 

използвано класическото Sanger секвениране, базирано на  метода на прекъсване на 

веригата (chain termination). Sanger секвенирането беше извършено от фирма Macrogen 

Europe BV, като пробите за секвениране бяха приготвени съгласно указанията на 

компанията, включващи 5 µl от пречистените ДНК фрагменти и 5 µl от единия от двата 

праймера (AAT4-F или AAT4-R) с концентрация 10 pmol/µl. Нанопоровото секвениране 

беше проведено в Агробиоинститут, София с помощта на устройството MinION™ Mk1C 

DNA/RNA Sequencing Device (Oxford Nanopore Technologies). За приготовка на пробите 

беше използван Ligation Sequencing Kit (Oxford Nanopore Technologies), като секвенирането 

се извърши съгласно инструкциите на производителя. Получените нуклеотидни 

последователности бяха анализирани чрез специализирания софтуер Vector NTI и софтуера 

на апарата MinION™ Mk1C (Оxford Nanopore Technologies). 

IV.7. GC/MS анализ на летливи съединения в екстракти от цветове на единични 

растения  

 GC/MS анализът за акумулиране на летливи съединения в цветовете на растенията 

от сегрегиращата популация беше извършен основно по метода, описан от Zagorcheva et al. 

2016. От всяко растение бяха внимателно събрани тридесет цветчета с напълно отворени 

венчелистчета с помощта на стерилни пинсети и поставени в  стъклени флакони с обем 10 

ml. След добавяне на екстракционен разтворител – хексан, флаконите бяха  плътно 

затворени с алуминиева капачка със септа, използвайки кримпер. Екстракцията на 

летливите съединения от цветове беше подпомогната чрез вортексиране на пробите в 

продължение на 30 минути с помощта на апарата Multi-tube vortexer (VWR). След това към 

всяка проба бяха добавени 200 mg безводен натриев сулфат (Sigma) за отстраняване на 

съдържащата се остатъчна вода. Пробите бяха вортексирани отново за още 10 мин. От всяка 

проба беше отделен обем от 1 ml от получения екстракт, който се  прехвърли във виалка за 

GC/MS анализ. Анализите бяха извършени с помощта на газова хроматография – 

масспектрометрия (GC/MS) , използвайки система Agilent 7890A/5975C. Разделянето на 
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съединенията беше постигнато чрез полярна колона Agilent HP-INNOWax с параметри: 

дължина 30 м, вътрешен диаметър 0.25 mm и стационарна фаза от 0.25µm полиетилен 

гликол (PEG). При анализа се използваше хелий 5.0 (чистота 99.999 об.%) като газ-носител, 

с поток от 3 ml/min и инжектиране на 1 µL проба при температура на инжектора 250 °C. 

Температурната програма на газ хроматографа, включваше температура нa инжектора 250 

°C, програма на пещта от 65 °C до 170 °C със скорост 2 °C/min, задържане на температурата 

от 60°C/min до 240°C  за 15 мин. Масспектрометричният детектор работеше при 

температура на трансферната линия от 250 °C и напрежение на йонизация с електронен удар 

(EI) при 70 eV. Площта на хроматографските пиковете беше определена с помощта на 

софтуера MSD ChemStation (Agilent). За изчисляване на индекса на задържане (RI) беше 

използван AMDIS version 2.73 (Национален институт за стандарти и технологии, NIST, 

САЩ), като за калиблиране се използваше смес от нормални алкани C10-C40 (Sigma). 

Идентификацията на летливите съединения се извърши с AMDIS version 2.73 (Национален 

институт за стандарти и технологии, NIST, САЩ) и мас-спектрална (MS) библиотека, 

съдържаща съединения, предварително  идентифицирани в етеричното масло от лавандула.  

IV.8. Анализи на данни и софтуери 

Получените данни от генотипирането на растенията от сегрегиращата популация с 

SSR и SRAP маркери бяха анализирани чрез специализирания софтуер JoinMap v5.0 

(Kyazma B.V., Нидерландия), съгласно препоръките на производителя. В резултат на 

анализа беше установено скачване на изследваните локуси и формиране на групи на 

свързване (Linkage groups, LG). Анализът се извършваше поетапно чрез включване на 

натрупващите се данни в процеса на генотипиране на сегрегиращата популация.  

QTL анализът беше осъществен чрез специализирания софтуер MapQTL v6.0 (Kyazma 

B.V., Нидерландия), съгласно препоръките на производителя. Използваха се както 

конструираната генетична карта, така и фенотипните данни за сегрегиращата популация, 

включващи GC/MS анализ за акумулираните на летливи съединения в цветовете на 

растенията. За търсенето на хомоложни последователности в референтния геном на 

лавандулата беше използван софтуера BLAST (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi), като 

анализите се базираха на нуклеотидната последователност на референтния геном на сортa 

Munstead, налична в базата данни NCBI 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/genome/GCA_028984105.1/). Идентифицираните 

хомоложни последователности бяха допълнително анализирани чрез софтуера Vector NTI 

(Thermo Fisher Scientific). Нуклеотидните последователности на PCR праймерите за 

амплифициране на избраните геномни региони бяха определени чрез използване на 

софтуера Primer3Plus (https://www.primer3plus.com/index.html) или софтуера Vector NTI. 

Графичното представяне на резултатите, включително box plot диаграми и изчисляването на 

статистическите стойности бяха извършени с  Excel 2021 (Microsoft Оffice). За по-

задълбочен статистически анализ беше проведен статистически дисперсионен анализ 

(ANOVA)(Karneva et al.) проведен със софтуера IBM SPSS Statistics 25. 

  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/genome/GCA_028984105.1/
https://www.primer3plus.com/index.html
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РЕЗУЛТАТИ И ОБСЪЖДАНЕ 

V.1. Тестване и избор на полиморфни SSR маркери за генотипиране 

За успешно прилагане на SSR маркери е необходим прецизен фрагментен анализ на PCR 

амплифицираните ДНК фрагменти, съдържащи SSR последователности. Най-ефективният 

подход, включва фрагментен анализ чрез капилярен ДНК секвенатор и използване на 5‘-

флуоресцентно белязан праймер за амплификация и визуализация на анализираните 

участъци. При избора на ефективна процедура за PCR амплификация на изследван SSR 

участък от геномната ДНК с 5‘- флуоресцентно белязан праймер бяха тествани различни 

процедури: 

1) Двуетапна PCR амплификация  

PCR амплифициране на SSR участък от гДНК в две последователни стъпки, като в 

първата стъпка SSR участъкът бе амплифициран с двойка небелязани праймери, като 

правият праймер включва „опашка“ – последователност от 17 нуклеотида в 5‘ края. Част от 

получената PCR реакция включваща амплифицираните ДНК фрагменти беше използвана за 

втора PCR реакция с универсален 5’-флуоресцентно белязан праймер-опашка като прав 

праймер и същия обратен праймер от първата PCR реакция. 

2) Двуетапна мултиплекс PCR амплификация  

Подобно на двуетапната PCR амплификация но извършване на първата стъпка за PCR 

амплификация в  мултиплекс, включващо едновременно и в една реакция  амплифициране 

на 3-4 SSR участъка с различни праймерни двойки. Както при двуетапната амплификация, 

част от първата PCR реакция беше използвана за втора PCR реакция включваща 

флуоресцентно белязан праймер-опашка и обратните праймери от първата амплификация. 

3) Едностъпкова PCR амплификация: 

Едностъпковата PCR амплификация ползва едновременно три праймера: два праймера 

специфични за SSR участъка включващи прав праймер с „опашка“ в  5‘ края и обратен 

праймер без „опашка“, както и трети допълнителен  праймер „опашка“ с нуклеотидна 

последователност съответстваща на „опашката“ на правия праймер.  



 

19 
 

В резултат от тестването на трите процедури беше избрана третата, при която беше 

наблюдавана ефективна амплификация на тестваните SSR участъци и ниски нива на 

неспецифична амплификация на други ДНК фрагменти. Съответно, за амплифицирането на 

всеки SSR участък беше използван прав праймер с добавена „опашка“ в 5‘ края. В 

проведените анализи бяха използвани общо пет опашки, в зависимост от температурата на 

хибридизация на обратния праймер. Използваните опашки и температура на хибридизация 

на праймерите при едностъпковата PCR амплификация са представени в Таблица 5. С цел 

извършване едновременно на фрагментен анализ на повече от един SSR маркер бяха 

използвани праймери „опашки“ маркирани с различни флуоресцентни багрила: FAM, JOE, 

ROX и TAMRA.  

Предварителното тестване на всички праймери се извърши в две последователни 

стъпки. Първата стъпка, включваше установяване на успешна PCR амплификация на 

изследвания участък на геномна ДНК от L. angustifolia, сорт Хемус. Тестовете се проведоха 

с използване на три праймера и едностъпкова PCR реакция, както е посочено по-горе. 

Фрагментният анализ на амплифицираните SSR участъци и определянето на техните 

размери беше извършен с автоматичен капилярен ДНК секвенатор. SSR праймерите, които 

показаха успешна амплификация, бяха включени във втората стъпка, при която всяка 

успешно валидирана SSR праймерна двойка беше използвана за генотипиране на осем 

растения от сегрегиращата популация. След фрагментен анализ на амплифицирани SSR 

учасъци, маркерите показващи сегрегация на алелите бяха отбрани за следващо 

генотипиране на растенията от сегрегиращата популация. Участъци от хроматограми 

получени след анализ на сегрегирането на алели на изследвани SSR локуси са представени 

на Фигура 6 за сегрегиране на два алела и Фигура 7 за SSR локус с нулев алел.  
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Фигура 6 . Означения на алелните конфигурации на растения от сегрегиращата 

популация  с два SSR алела (ДНК фрагмента): „а“=228 бд и „в“=236 бд. (сорт Хемус и 

растенията които са хетерозиготни показват наличие и на двата алела 

  

 

Фигура 7. Означения на алелните конфигурации на растения от сегрегиращата 

популация  с един нулев SSR алел: „а“ когато няма амплификация на SSR фрагмента (и 

растенията са хомозиготни за нулевия алел „а“) и „с“ когато има амплифициран 262 бд SSR 

фрагмент (и съответно растенията които са хетерозиготни и включват „нулевия“ и 262 бд 

алелите или са хомозиготни за алела „262“ (изходното растение от сорт Хемус е 

хетерозигорно и включва нулевия и „262“ алелите). 
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V.2. Генотипиране на растения от сегрегиращата популация със SSR маркери 

За провеждането на генотипиране на сегрегиращата популация със SSR маркери бяха 

тествани две групи SSR праймери, за които се предполага, че амплифицират SSR участъци 

от генома на сорт Хемус. Първата група SSR праймери включваше общо 471 праймерни 

двойки, подбрани така, че да  хибридизират от двете страни на SSR участъците, 

идентифицирани след NGS секвениране на геномна ДНК от сорт Хемус. Втората група 

включва 22 праймерни двойки за амплификация на EST-SSR участъци,  публикувани от 

(Adal et al., 2015).  

Пълният набор от избраните праймери и размерът на амплифицираните полиморфни 

SSR фрагменти са представени в Приложение 1.  

Резултатите от генотипирането на растенията от сегрегиращата популация, получени 

за всеки отделен SSR бяха представени във формат, подходящ за следващия анализ на 

скачени групи на свързване (Linkage groups/ LG). При растение с два алела бяха използвани 

следните означения: „а“ – хомозиготно състояние по алела „а“, „b“ – хомозиготно състояние 

по алел „b“, и “h” – хетерозиготно състояние, т.е. са налични двата алела. На Фигура 6 са 

представени хроматограмите, илюстриращи трите алелни състояния. В случай на нулев 

алел, т.е. при растенията сегрегира само един алел, се използваха следните означения: „а“ – 

хомозиготно състояние по отношение на нулевия алел (т.е. липсва амплифициран SSR 

локус) и „c“ – когато е налична  амплификация. На Фигура 7 са представени хроматограми, 

илюстриращи двете посочени алелни състояния на SSR локус с нулев алел. Всички 

получени данни от генотипирането бяха обобщени в таблица на алелните конфигурации, 

която е използвана за анализ на скачването на отделните алели и конструиране на генетична 

карта. За по-добра визуализация на резултатите, алелите бяха представени в различни 

цветове: растения, хомозиготни по алел „а“ – в червено, хомозиготни по алел „b“ – в зелено, 

хетерозиготните „h” растения – в жълто. При наличие на нулев алел, хомозиготните 

растения с алел „а“ бяха означени в червено, докато хомозиготните растения с алел “b”, 

както и хетерозиготните с алел “b” и нулев алел „а“ бяха означени с “c” и са представени в 

синьо. Част от получената таблица с алелни конфигурации е представена в Таблица 5. 
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Таблица 5. Общ вид на таблица за алелните конфигурации на изследваните SSR и 

SRAP локуси за растения от сегрегиращата популация. SSR локусите са представени с 

номерата на съответния локус и името на праймера опашка използван за амплифицирането 

му. SRAP локусите са представени с имената на праймерите (ЕМ№ и МЕ№) и големината 

на амплифицирания SRAP фрагмент. 
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V.3. Генотипиране на растения от сегрегиращата популация със SRAP маркери 

 За насищане на генетичната карта  с допълнителни маркери (локуси) бяха използвани 

SRAP маркери с „универсални“ праймерни двойки. След провеждане на амплификационни 

тестове с отделни SRAP праймерни двойки и гДНК от сорт Хемус и последващ фрагментен 

анализ с капилярен секвенатор, бяха определени SRAP праймерни двойки, осигуряващи 

хроматограми с нисък фон и добре разделени пикове. Подбраните праймерни двойки бяха 

използвани за анализ на 8 растения от популацията, като резултат бяха избрани общо осем 

комбинации от SRAP праймери, които генерират полиморфни SRAP фрагменти. Тези осем 

комбинации бяха използвани за анализ на растенията от сегрегиращата популация.  

Полиморфните SRAP фрагменти, амплифицирани с една SRAP двойка се разглеждаха като 

отделни локуси със следните означения : „а“ – хомозиготно състояние по отношение 

нулевия алел (т.е. липсва амплификация на съответния  SRAP фрагмент), и „c”- когато е 

налице амплификация на съответния SRAP фрагмент. На Фигура 8 са представени 

хроматограми, илюстриращи алелни състояния на растенията.  Част от данните, включващи 

алели на SRAP маркери на  растенията от сегрегиращата популация са представени в 

Таблица №5. За по-добра визуализация на резултатите, алелите бяха представени в различни 

цветови означения: липсата на алел беше означена  с „а“ – в  червено, а при наличие на алел  

“c” – в синьо. 

Фигура 8. Означения на растения от сегрегираща популация след амплифицикация със 

SRAP маркери. Стрелката показва SRAP фрагмент, който сегрегира в растенията от 

сегрегиращата популация  
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V.4. Конструиране на генетична карта при лавандула 

Резултатите от тестването и подбора на молекулярни маркери показват, че NGS-SSR 

праймерите са най-ефективни при разработването на полиморфни SSR маркери. От друга 

страна, тестовете с EST-SSR маркерите доведоха до идентифициране на значително малък 

брой полиморфни локуси, което потвърждава по-високата ефективност и информативност 

на геномно базираните SSR маркери, наблюдение потвърдено и от други автори (Alekseeva 

et al., 2023; Manco et al., 2020). Тестването със SRAP маркери показа, че този тип маркери 

може да бъде приложено едновременно за генотипиране на голям брой локуси, поради 

възможността да се идентифицират и анализират множество полиморфни алели с помощта 

на една праймерна двойка. Затова SRAP маркерите се явяват ефективно средство за 

повишаване на маркерната плътност в генетични карти, конструирани с помощта на 

микросателитни маркери. Проведените тестове за разработване и селекция на 

молекулярните маркери са показани в Таблица 6. 

 

Таблица 6. Разработване и селекция на полиморфни SSR и SRAP маркери 

 

Вид на 
тестваните 

маркери 

Общ брой на 
тестваните 

маркери 

Маркери, показали 
положителна 

амплификация 
(% от общия брой 

тествани маркери) 

Брой полиморфни 
маркери 

(% от общия брой 
тествани маркери) 

[% от маркери с 
положителна 

амплификация] 

 

Общ брой 
идентифици
рани локуси 
(среден брой 

открити 
локуси на 
маркер)  

NGS-SSR 471 442 (93,8%) 255 (54,1%) [57,7%]  282 (1,11) 

GEN-SSR 170 154 (90,6%) 79 (46,5%) [51,3%]  90 (1,14) 

EST-SSR 22 17 (77,3%) 5 (22,7%) [29,4%]  5 (1,0) 

SRAP 11 11 (100%) 11 (100%) [100%]  33 (3,0) 

Общо за SSR 

маркери 
663 613 339 

 
377 
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За конструирането на генетичната карта бяха анализирани общо 411 локуса, от които 377 

локуса бяха получени чрез генотипиране с три групи SSR маркери, а 34 локуса 

идентифицирани чрез анализ с помощта на SRAP маркери. Изграждането на генетична 

карта се извърши на два етапа. Първоначално конструиране е извършено преди 

публикуването на референтната геномна последователност на L. angustifolia, сорт Munstead, 

което включваше генотипиране на сегрегираща популация с 5 EST-SSR маркера и 255 NGS-

SSR. След публикуването на референтната геномна последователност се извърши BLAST 

търсене с последователностите на SSR праймерите, което позволи свързването на групите 

със съответните хромозомни последователности и определяне на физическите позиции на 

картографираните SSR локуси. На база получените данни беше осъществен втори етап – 

разширяване на генетичната карта чрез тестване и селектиране на GEN-SSR праймерни 

двойки за амплификация на SSR региони, разположени в области с ниска гъстота от 

използваните до тогава NGS-SSR маркери. Този процес доведе до картографиране на 

допълнителни 90 локуса след анализ с 79 GEN-SSR маркера. Накрая, сегрегиращата 

популация беше генотипирана с 11 SRAP маркера, което доведе до картографирането на 34 

SRAP локуса. Финалният етап от изграждането на картата, включваше цялостен анализ на 

данните и проверка за качеството на получената генетична карта.  

След анализ на пълния набор от данни и прилагане на корекции в алелните обозначения 

беше създадена първата генетична карта на L. angustifolia, сорт Хемус. Картата включва 25 

групи на свързване, съдържащи общо 375 локуса, които покриват 2631.57сМ от генома. 

Средното разстояние между маркерите в картата в 7,01 сМ. Броят на маркерите във всяка 

група на свързване варира от 7 (LG23 ) до 29 (LG3) със среден брой от 15 маркера на група. 

Дължината на отделните групи на свързване варира от 25,23 сМ (LG25) до 180,24 сМ (LG 

6) със средна дължина 105,26 cM.  

Важно е да се отбележи, че броят на идентифицираните 25 групи на свързване са получени 

при LOD стойност 5.0, съответстващи на броя на хромозомите в хаплоидния хромозомен 

набор на L. angustifolia, сорт Хемус и сорт Мunstead. Това съответствие потвърждава, че  

създадената генетична картата обхваща целия хромозомен набор на лавандулата, като 

осигурява цялостно представяне на генетичната структура  на вида. Допълнителният анализ 

при по-висока строгост на LOD стойността (LOD=7.0) показа стабилност на установените 
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LG, с изключение на LG7 и LG15, които се разделят на две подгрупи (LG7-1, LG7-2; LG15-

1, LG15-2). Конструираната генетична карта  е представена в цялостен вид на Фигура 9 (а-

е). Основните характеристики са представени в Приложение 1, а подробните позиции на 

всеки локус са описани в Приложение 2.  

Общо 36 локуса не бяха включени в  генетичната карта. От тях, 14 локуса не показаха ясна 

принадлежност към установените групи на свързване (Приложение 2). Останалите 22 

локуса, които първоначално бяха свързани с различни групи, бяха изключени от крайния 

вариант на картата, понеже показаха изкривяване на сегрегацията, която променя 

подредбата на маркерите. Появата на локуси, които показват сегрегационно изкривяване и 

променят установената карта при тяхното включване е явление, което е докладвано при 

различни растителни видове (Garavello et al., 2020; Ma et al., 2020; Martin et al., 2020; 

Mittelsten Scheid, 2022). Това може да се очаква и при сортове лавандула, които се 

размножават вегетативно, като сорт Хемус. Извършеният BLAST анализ разкри, чe два от 

NGS-SSR маркера – ABIL245 (LG4) и ABIL247 (LG19) са разположени върху две различни 

скарфолд последователности в референтния геном: скарфолд 293 (съгласно 

JAPVEC010000093)  и скарфолд 515 (съгласно JAPVEC010000026), които не бяха включени 

в крайния вид на картата. Обратно, генотипирането на маркера ABIL587, който се намира 

на SSR регион върху скарфолд 246 (acc. JAPVEC010000206) го свързва с локус на LG18. От 

друга страна, маркерът ABIL588, който е насочен към SSR регион върху скарфолд 229 (acc. 

JAPVEC010000199), съответства на два различни локуса – LG10 (ABIL588A, ABIL588B) и 

LG23 (ABIL587C, ABIL588D).  Сравнението на позициите на SSR последователностите в 

референтния геном и положението в LG показа добра съвместимост. Това показва, че 

разработената карта може да бъде използвана за уточняване и допълване на хромозомната 

организация на референтния геном чрез добавяне на скарфолди към съответните хромозоми 

– подход, усешно прилаган и при други видове (Canaguier et al., 2017; Howe et al., 2021; Li 

et al., 2019) Всички данни от генотипирането са представени в Приложение 2. 
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Фигура 9. (а-е) Генетична карта при лавандула, сорт Хемус. В дясно на всяка група на 

свързване са означени локусите, а в ляво разстоянието в сМ. NGS-SSR праймерите означени 

само с номерата на локусите показани в Приложение 1. EST-SSR локусите са означени с 

„LAF№“. SRAP локусите са означени с “E№М№-N”, където E№ - ЕМ, М№- МЕ праймерите 

използвани за амплифициране на SRAP фрагментит, а “N” e големината на полиморфния 

SRAP фрагмент съответстващ SRAP локуса. 

 

Фигура 9.а (групи на свързване 1-4) 
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Фигура 9.б ( групи на свързване 5-8) 
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Фигура 9.в (групи на свързване 9-12) 
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Фигура 9.г (групи на свързване 13-16) 
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Фигура 9.д (групи на свързване 17-20) 

 

 

 

 

  



 

32 
 

Фигура 9.е (групи на свързване 21-25) 

 

 
 

 

V.5. Съответствие на конструираната генетична карта и асемблираната геномна 

последователност на лавандулата 

Въпреки по-ранни съобщения за асемблиране на големи геномни последователности от 

къси секвенции, получени след NGS секвениране на геномна ДНК от лавандула, референтна 

геномна нуклеотидна последователност на ядрения геном на лавандула беше депозирана в 

базата с данни NCBI едва през първата половина на 2023 г. (GenBank assembly: 

GCA_028984105.1, https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/genome/GCA_028984105.1/).    

Публикуваната геномна последователност е резултат от асемблиране на по-къси 

нуклеотидни последователности, получени след NGS (Oxford Nanopore MinION) 

секвениране на геномна ДНК от сорт Munstead. Геномната последователност е асемблирана 

до ниво хромозоми и включва общо 25 хромозоми, колкото е хаплоидния хромозомен набор 

на L. angustifolia, сорт Хемус. Покритието на NGS секвенирането на генома е 80х, общата 

дължина на асемблирана ДНК последователност е 794.5 Мбд (милиона базови двойки). 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/genome/GCA_028984105.1/
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Публикуваната геномна последователност е първата версия на асемблиране, която не е 

верифицирана с други методи и подходи на геномно секвениране. Трябва да се отбележи, че 

поради начина на секвениране (Oxford Nanopore MinION, с относително високо ниво на 

грешки, напр. >1-3%) и проблемите, свързани с асемблирането на геномни 

последователности (наличие на повторени геномни последователности, транспозони и др.), 

последователността на публикуваната геномна последователност съдържа неточности, 

които трябва да се имат в предвид при ползването й. Въпреки това, наличието й в Genbank 

предоставя възможност за сравнение на разположението на SSR локусите в  конструираната 

генетична карта с местата им в геномната последователност чрез BLAST търсене.  

В изследването всички използвани праймери за амплифициране на SSR локуси, 

включени в генетичната карта на сорт Хемус, бяха подложени на BLAST търсене в 

публикуваната геномна последователност. 

При анализа на последователностите на използваните SSR праймери могат да бъдат 

разпределени в три основни групи: 

• Праймери, които имат хомоложни последователности на малък брой (1-3) 

места в геномната последователност; 

• Праймери, които имат хомоложни последователности на повече места (>3) в 

различни хромозоми и/или в рамките на една хромозома; 

• Праймери, които имат само частична хомология с къси участъци от 

публикуваната геномна последователност. 

Приложение 2 демонстрира резултатите от проведеното BLAST търсене с праймери от 

трите посочени групи.  

Тези резултати показват, че конструираната генетична карта и допълнителното 

генотипиране на избрани SSR маркери могат да помогнат за изясняване на някои 

несъответствия в текущата версия на асемблиране и свързване на определени скарфолди с 

конкретни хромозоми. BLAST анализът локализира SSR последователностите в 

референтния геном, а сравнението на техните позиции с тези на гентичната карта показва, 

че редът на SSR локусите в няколко LG в значителна степен съответства на предвидения ред 

от хромозомни секвенциони асембли. Това се отнася за LG6, LG9, LG15, LG18, LG19, LG20, 
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LG22, LG24 и LG25, показани в Приложение 2. За други LG, като LG7, LG10 и LG12 има 

частично съответствие, като редът на локусите от генетичната карта съответства на 

позициите на праймерите в съответните хромозомни последователности само в определени 

участъци от съответната група на свързване и хромозома. Така в тези LG се наблюдават 

подгрупи (sub-LG), в които части от локусите съответстват на предвидената подредба, а 

останалите се различават по ред или ориентация. Причините за тези разминавания не са 

напълно ясни и могат да се дължат на хромозомни промени и разминавания в 

последователността на отделни сегменти в хромозомите на сорт Хемус и сорт Munstead, 

локални грешки в асемблирането на генома водещи до некоректно асемблиране на 

хромозомните последователности и некоректна подредба на някои участъци от тях, както и 

да са резултат от недостатъчно насищане с молекулярни маркери на определени участъци 

от генетичната карта. Това, заедно с наличието на 16 локуса без ясна принадлежност към 

определена LG, както и наличието на съседни маркери с големи междумаркерни разстояния 

в някои LG, показват необходимостта от насищане на картата с допълнителни маркери. 

Сравнението между установените LG и съответните позиции на маркерите в 

референтния геном позволява да се оцени обхватът на покритие на генома от картата. 

Анализът показва, че картата покрива между 37.2% и 99.4% от референтните хромозомни 

последователности, със средно покритие от 82.6% ± 16.7% на хромозома, показани в  

Таблица 7. Това ниво на насищане на генетичната карта е достатъчно за провеждане на 

ефективен QTL анализ, тъй като дори и по-ранната версия показа успешно идентифициране 

на QTL, свързан със съотношението на линалол към линалил ацетат в цветовете на сорт 

Хемус, L. angustifolia. 
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Таблица 7. Обобщение на генетичната карта на Lavandula angustifolia var. Hemus и 

позициониране на локусите върху референтната геномна последователност. 
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LG1 22 154.23 7.01 17.69 43.13 1.64 40.38 89.8% 
LG2 19 123.38 6.49 19.68 40.25 1.08 39.51 95.5% 
LG3 29 127.30 4.39 8.93 39.13 1.54 39.09 96.0% 
LG4 22 141.74 6.44 24.50 37.48 0.30 34.65 91.6% 
LG5 12 116.89 9.74 22.92 35.70 1.86 34.68 91.9% 
LG6 21 180.24 8.58 26.06 35.32 0.08 35.18 99.4% 
LG7 21 160.20 7.63 18.83 34.57 0.05 34.21 98.8% 
LG8 15 80.21 5.35 26.38 33.58 1.31 33.47 95.8% 
LG9 12 75.12 6.26 15.83 33.03 10.06 30.87 63.0% 

LG10 14 146.12 10.44 27.91 32.61 0.14 32.21 98.3% 
LG11 12 86.21 7.18 21.59 31.76 0.78 31.00 95.2% 
LG12 22 171.62 7.80 26.10 31.37 0.02 26.38 84.0% 
LG13 8 71.03 8.88 19.81 30.09 7.42 26.93 64.8% 
LG14 23 153.85 6.69 11.26 29.44 0.25 28.75 96.8% 
LG15 11 51.39 4.67 8.46 28.69 1.16 27.98 93.5% 
LG16 9 93.88 10.43 29.89 28.47 1.04 15.06 49.2% 
LG17 12 68.54 5.71 15.70 27.94 2.54 22.52 71.5% 
LG18 13 113.77 8.75 14.26 27.54 2.61 27.51 90.4% 
LG19 14 76.30 5.45 12.75 27.40 0.11 19.59 71.1% 
LG20 11 99.86 9.08 25.05 27.08 4.13 26.87 84.0% 
LG21 13 92.03 7.08 18.86 27.05 5.20 26.54 78.9% 
LG22 12 70.64 5.89 20.45 26.81 0.59 25.15 91.6% 
LG23 7 25.23 3.60 7.07 26.63 14.18 24.09 37.2% 
LG24 10 85.09 8.51 14.64 23.28 1.45 17.98 71.0% 
LG25 11 66.70 6.06 14.25 22.94 1.37 16.55 66.2% 

Минимална 
стойност на LG 7 25.23 3.60     37.2% 

Максимална 
стойност на LG 29 180.24 10.44     99.4% 

Средна стойност 
на локус LG 

15 
+/- 5.67 

105.26 
+/- 40.73 

     82.6% 
+/- 16.7% 

Общи стойности 
за цялата карта 375 2,631.57 7.01  
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V.6. Вътревидово и междувидово приложение на получените SSR маркери 

Възможността за прилагане на SSR маркери, разработени за линия или сорт от един 

растителен вид, както и за други линии и сортове от същия вид (вътревидова преносимост), 

така и за принадлежащи към различни видове от същия род (междувидова преносимост) е 

от съществено значение за успешното използване на тези маркерите. Генетична карта, 

създадена чрез тези маркери, намира приложение в различни области, включително: 

характеризиране на генетичното разнообразие на естествени популации и колекции 

генетични ресурси, сравнително картиране на участъци от генома на при различни линии и 

сортове, създаване на референтни карти за вида, както QTL анализ и приложение на 

маркерите за ускорена селекция – MAS. За да се оцени възможността за вътревидовото и 

междувидовото приложение на SSR маркерите, включени в конструираната генетична 

карта, съответните SSR праймерни двойки бяха тествани за PCR амплификация на геномна 

ДНК, изолирана от L. angustifolia var. Hidcote Blue, две линии от L. latifolia и междувидовия 

хибрид L. × heterophylla var. Big Boy James.  Получените резултати показват висока степен 

на вътревидова междувидова приложимост на тестваните SSR маркери, като над 93% от 

тестваните SSR праймерни двойки дават положителна PCR амплификация при var. Hidcote 

Blue, a над 78 % от маркерите показват положителна PCR амплификация при ДНК проби от 

други видове Lavandula. Получените резултати са представени в Таблица 8. Наблюдаваната 

висока вътревидова и междувидова приложимост на маркерите предполага, че 

разработеният набор от SSR маркери може да бъде ефективно използван за оценка на 

генетичното разнообразие в естествени популации и колекции от генетични ресурси на 

лавандулата. Освен това, голяма част от тестваните маркери могат да бъдат приложени за 

създаването на референтни генетични карти, базирани на SSR маркери за видове от род 

Lavandula, с потенциал за по-широко приложение в съвременната растителна селекция.  
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Таблица 8. Резултат от тестване на вътревидовата и междувидовата преносимост на SSR 

маркери използвани в конструираната генетична карта. Обозначения: (+) успешна 

амплификация; (w) слаба амплификация; (-) липса на амплификация; Резултатите от 

тестването на всеки SSR маркер са представени в детайли в Приложение № 3.  

 

 

 

PCR 

амплификация 

Резултати за амплификацията на тестваните SSR маркери при 

отделните растения * 

 

L. angustifolia, 

var. Hidcote 

Blue 

 

L. latifolia  

Ll_abi2 

 

L. latifolia, 

Bastin Nursery 

L. × 

heterophylla 

var. Big Boy 

James 

(+) 291 

93,9% 

243 

78,4% 

172 

78,5% 

251 

81,0% 

(w) 10 

3,2% 

15 

4,8% 

7 

3,2% 

10 

3,2% 

(-) 9 

2,9% 

52 

16,8% 

40 

18,3% 

49 

15,8% 

Общ брой  

тествани SSR 

маркери 

310 310 219 310 

 (*) процент на броя SSR праймерните двойки показали положителна амплификация спрямо 
общия процент на тествани SSR праймерни двойки. 

 

V.7.  Идентифициране QTL контролиращи акумулирането на летливи съединения в 

цветовете на L. angustifolia сорт Хемус 

Лавандуловото масло съдържа широк набор от различни летливи съединения, които се 

синтезират и акумулират в основно в цветовете. Част от тези съединения, присъстващи в 

произвежданото лавандулово масло са обект на международен стандарт за качество, 

включващ линалол, линалил ацетат, лавандулол, лавандулил ацетат и други. Сортовете, 
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използвани за индустриално култивиране се отличават с различно съдържание и състав на 

летливите съединения. Количеството на синтезираните и акумулирани летливи съединения 

се контролира и регулира от различни генетични фактори, свързани с определени локуси на 

количествените признаци (QTLs). Конструираната генетична карта предоставя възможност 

за QTL анализ, идентифициране на QTL локуси и използване на SSR маркери, разположени 

в тяхна близост за ускорена селекция. За провеждане на такъв QTL анализ, освен 

конструираната генетична карта, е необходимо и определяне на състава и съдържанието на 

отделните летливи съединения в цветчета на растенията от сегрегиращата популация. 

 
 V.7.1. Газ хроматографски анализ на съдържанието на летливи съединения в 

цветовете на растения от сегрегиращата популация  

Използването на прецизен метод за сравнителен количествен анализ на летливите 

съединения, натрупани в цветовете на отделни растения е основополагащо за 

идентифициране на локуси контролиращи биосинтезата и акумулирането им. Това 

позволява метаболитно характеризиране на сегрегиращи популации, провеждане на QTL 

анализ и ускорена селекция чрез молекулярни маркери (Stanev et al., 2016). Такъв метод 

трябва да намали до минимум влиянието на външните фактори, включващи времето на 

събиране, условията на съхранение и различията в пробоподготовката, които биха могли да 

предизвикат допълнителна вариабилност на резултатите. Публикуваните изследвания, 

свързани с характеризиране на естествени популации, селекция и култивиране на сортове 

лавандула използват газ хроматографски / масспектрометричен (GC/MS) анализ на състава 

и съдържанието на летливите съединения в лавандуловото масло дестилирано от съцветията 

на изследваните растения (C. Hassiotis et al., 2014; Hassiotis et al., 2010). За повишаване на 

прецизността и възпроизводимостта на сравнителния анализ на съдържанието на летливите 

съединения акумулирани в цветовете на единични растения Загорчева и съавтори използват 

GC/MS анализ на екстракти с органичен разтворител (хексан или етил ацетат) на определен 

брой цветчета от една и съща фаза на развитие, събрани от всяко изследвано растение 

(Zagorcheva et al., 2016; Zagorcheva et al., 2013). Същия метод на пробоподготовка и GC/MS 

анализ беше използван за определяне на съдържанието на летливите съединения в напълно 

развити цветчета на растенията от сегрегиращата популация. Обобщение на получените 
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резултатите за съдържанието на отделните летливи съединения акумулирани в цветчета на 

растенията от сегрегиращата популация са представени в  Таблица 7. 

Извършеният GC/MS анализ на цветовете от сегрегиращата популация, доведе до 

идентифициране и количествено определяне на 34 летливи съединения. От получените 

данни се наблюдава, че основите летливи съединения с най-голям дял в етеричното масло 

от L. angustifolia, сорт Хемус са Linalool (24,79%) и Linalyl acetate (44.44%).  Те съставляват 

около 70% от летливите съединения и имат най-високи средни концентрации, като LA е 

водещото съединение, съставляващо почти половината от летливите компоненти. Това 

съответства на очакваните резултати, понеже тези два компонента са ключови за ароматния 

профил и качеството на лавандуловото масло. Тяхната сравнително по-ниска вариабилност 

(съотношение Max/Average: 182.7% за L и 138.8% за LA) и добър контрол на стандартното 

отклонение ги определят като генетично стабилни компоненти, които са подходящи за 

селекция при стабилизиране на аромата. Други съединения, които се срещат в по-високи 

концентрации са β-Caryophyllene (4.74% ± 2.82) Lavandulyl acetate (2.74% ± 2.16) и trans-β-

Ocimene (2.04% ± 1.08), допринасящи за добрия профил на лавандуловото масло, въпреки 

второстепенното  си значение.  Съединенията с най-ниска средна концентрация са β-Pinene 

(0.045 +/- 0.031), α-Bergamotene (0.080% ± 0.073) и Camphor (0.088% ± 0.039). Тези 

съединения присъстват в състава на маслото, но са в незначително количества. Ниското 

съдържание на камфор в състава  е особено важно за качеството на етеричното масло от L. 

angustifolia. 

Анализът на стандартните отклонения и коефициентът на вариация (CV) показва 

значителни разлики в концентрацията на някои съединения. Съединения като Lavandulol 

(0.148%) и 3-Octanol, acetate (0.070%) са сред съединенията с най-висока изменчивост, като 

съотношението на максималната средна стойност (%Max/Average) на база сегрегиращата 

популация достига 668.9%  за Lavandulol и 566.4% за 3-Octanol, acetate. Това означава, че 

при различните проби съдържанието на тези съединения значително варира, което може да 

се дължи на генетични фактори или на влиянието на околната среда.  

Изчислението на  коефициента на вариация на съединенията се извърши по формула 

CV=(Средна стойност (average)/Стандартно отклонение(+/- stdev ) )×100, където високите 

стойности на CV означават, че има висока вариабилност между пробите. Съединения с най-
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висока вариабилност (>60% CV)  включват Camphene, β-Pinene, 3-Caren, Lavandulyl acetate,  

Lavandulol, γ-Cadinene tau.-Cadinol. Това означава, че тяхната концентрация е нестабилна в 

етеричните масла от пробите на популацията. От друга страна L и LA, въпреки че са най-

разпространените съединения в състава на етеричното масло, показват сравнително по-

малка вариабилност, което предполага, че са сравнително стабилни. 

Таблица 9. Резултати от GC/MS анализ на състава на летливите съединения в цветовете на 

растения от сегрегиращата популация 

No Съединения RT(s) RI Average* +/- stdev 
(%) 

Minimal* 
content 

(%) 

Maximal* 
content 

(%) 

Min /  
Average** 

(%) 

Max /  
Average** 

(%) 
1 Toluene 527.8 1,039.0 0.329 +/- 0.117 0.007 0.778 2.0 236.8 

2 Camphene 563.2 1,055.2 0.131 +/- 0.079 0.027 0.416 20.8 317.2 

3 β-Pinene 657.8 1,098.8 0.045 +/- 0.031 0.007 0.186 16.0 411.5 

4 Sabinene 688.3 1,112.9 0.068 +/- 0.025 0.025 0.134 37.5 198.4 

5 3-Carene 756.1 1,144.2 0.082 +/- 0.072 0.010 0.371 11.9 453.1 

6 β-Myrcene 795.3 1,162.3 0.188 +/- 0.086 0.079 0.614 42.2 326.4 

7 D-Limonene 893.6 1,204.9 0.453 +/- 0.178 0.181 1.050 40.0 231.9 

8 Eucalyptol 916.4 1,211.8 0.403 +/- 0.446 0.000 1.442 0.0 357.8 

9 β-Phellandrene 921.7 1,213.4 0.627 +/- 0.889 0.000 3.678 0.0 586.7 

10 trans-β-Ocimene 1,003.9 1,238.2 2.040 +/- 1.082 0.477 5.561 23.4 272.6 

11 β-Ocimene 1,057.7 1,254.4 1.572 +/- 1.464 0.048 6.102 3.1 388.2 

12 3-Octanone 1,065.7 1,256.9 1.108 +/- 0.723 0.000 2.878 0.0 259.7 

13 Hexyl acetate 1,124.2 1,274.5 0.285 +/- 0.117 0.093 0.566 32.5 198.7 

14 3-Octanol, acetate 1,337.2 1,338.8 0.070 +/- 0.075 0.000 0.395 0.0 566.4 

15 1-Octen-3-yl-acetate 1,489.7 1,384.8 0.828 +/- 0.468 0.069 2.016 8.3 243.4 

16 1-Octen-3-ol 1,742.7 1,457.0 0.190 +/- 0.132 0.035 0.618 18.4 324.8 

17 Camphor 1,965.3 1,519.6 0.088 +/- 0.039 0.037 0.232 42.4 263.3 

18 Linalool 2,096.0 1,556.4 24.788 +/- 8.364 7.457 45.286 30.1 182.7 

19 Linalyl acetate 2,130.8 1,566.2 44.435 +/- 9.455 19.247 61.662 43.3 138.8 

20 α-Santalene 2,168.2 1,576.7 0.387 +/- 0.345 0.000 1.511 0.0 390.1 

21 Borneol acetate 2,198.9 1,585.4 0.176 +/- 0.119 0.000 0.534 0.0 302.7 



 

41 
 

22 α-Bergamotene 2,209.6 1588.4 0.080 +/- 0.073 0.000 0.312 0.0 388.2 

23 β-Caryophyllene 2,248.0 1,599.2 4.739 +/- 2.819 1.457 16.888 30.7 356.3 

24 Lavandulyl acetate 2,299.1 1,614.4 2.739 +/- 2.158 0.170 11.249 6.2 410.7 

25 α-Humulene 2,496.7 1,673.3 0.991 +/- 1.581 0.000 6.266 0.0 632.6 

26 Crypton 2,503.6 1,675.4 0.433 +/- 0.384 0.000 1.129 0.0 260.6 

27 Lavandulol 2,540.6 1,686.4 0.148 +/- 0.153 0.000 0.987 0.0 668.9 

28 Borneol 2,614.7 1,708.5 0.512 +/- 0.266 0.016 1.443 3.2 281.6 

29 γ-Cadinene 2,793.5 1,761.9 0.226 +/- 0.188 0.004 0.801 1.9 355.1 

30 p-Isopropylbenzaldehyde 2,880.7 1,787.9 0.200 +/- 0.051 0.099 0.313 49.6 156.0 

31 Caryophyllene oxide 3,293.1 1,994.5 0.408 +/- 0.205 0.127 1.274 31.2 312.6 

32 p-Cymen-7-ol 3,406.2 2,123.2 0.299 +/- 0.134 0.054 1.232 18.2 412.4 

33 tau.-Cadinol 3,465.8 2,194.7 0.953 +/- 0.634 0.153 2.910 16.0 305.2 

34 Coumarin 3,791.1 2,510.7 0.590 +/- 0.219 0.186 1.308 31.6 221.8 

 

V.7.2. QTL анализ и идентифициране на локуси контролиращи акумулирането на 

летливи съединения в цветовете на растенията от сегрегиращата популация 

Количеството и съставът на съединенията в лавандуловото масло са подложени на 

генетичен контрол, като вариацията им може да бъде картографирана с помощта на QTL 

анализ. Той позволява идентифициране на региони, които са отговорни за количествените 

различия на летливите съединения при натрупването им. Картографирането на QTLs, 

свързани с натрупване на летливи съединения в цветовете е важна стъпка в селекцията за 

получаването на линии и сортове лавандула с високо съдържание и качество на етерично 

масло. Използвайки данните от GC/MS анализа и конструираната генетична карта бе 

проведен QTL анализ за идентифициране на локуси в генома контролиращи натрупването 

на  летливи съединения в цветовете на растенията от сегрегиращата популация.  В резултат 

на проведения QTL анализ бяха идентифицирани общо 43 QTL контролиращи 

акумулирането на 25 летливи съединения, показани в Таблица 9. За девет от анализираните 

съединения не бяха открити QTL локуси със значим ефект върху акумулирането им. LOD 

стойностите на идентифицираните QTLs локуси варират от 4,03 до 17,35. Броят на QTLs 

асоциирани с акумулирането на отделните летливи съединения варира от 1 до 4. Процентът 
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на обяснената фенотипна вариация (PVE - Phenotypic Variance Explained) на 

идентифицираните QTLs варира от 20,1% до 62,7%. Умерената гъстота на конструираната 

генетична карта и получените резултати показват, че тя може ефективно да се използва за 

идентифициране на QTLs, свързани с важни селекционни белези на лавандулата. Освен 

това, високата преносимост на SSR маркерите, включени в картата, дава възможност за 

приложение на маркерите в други популации за проверка на наличието и влиянието на 

идентифицираните QTL, както и за оценка на ефекта от оптределени алелните комбинации 

на тези QTL. Такъв анализ може лесно да бъде проведен чрез SSR генотипиране и 

определяне на алелните конфигурации на два SSR локуса, които се намират от двете страни 

на региона включващ изследвания QTL, последвано от сравняване на фенотипни 

характеристики на различните групи растения с еднакви алелни комбинации. 

 

Таблица 10. Обобщение на установените QTL локуси, свързани със съдържанието на 

терпенови летливи съединения 

No Trait QTL name LOD* LG Peak (cM) Left marker Right marker PVE (%)** 
Additive 

(%)*** 
1 Toluene q01-5.1 5.27 5 2.00 ABIL527A ABIL103 25.9 - 0.083 

q01-5.2 5.26 5 95.82 ABIL531 ABIL164 25.6 - 0.075 
2 Camphene q02-11.1 4.80 11 81,94 ABIL416B ABIL77 23.9 - 0.064 

q02-20.1 4.58 20 48.52 ABIL505 ABIL15 22.6 - 0.025 
3 β-Pinene q03-11.1 5.35 11 86.12 ABIL416B ABIL77 26.2 - 0.024 
4 Sabinene q04-3.1 4.04 3 54.74 ABIL506 ABIL456A 20.1 - 0.019 

q04-3.2 4.79 3 61.19 ABIL322 ABIL63 23.8 - 0.022 
q04-19.1 4.17 19 38.07 E10M8-344 ABIL429 21.1 0.015 

5 3-Carene q05-5.1 15.61 5 38.45 ABIL330 E4M1-85 58.8 0.083 
6 D-Limonene q06-19.1 5.43 19 32.53 ABIL11 E10M8-344 26.6 0.121 
7 β-Phellandrene q07-2.1 4.67 2 38.20 ABIL473 ABIL530A 23.3 - 0.563 

q07-19.1 4.81 19 31.53 ABIL11 E10M8-344 23.9 0.605 
8 trans-β-Ocimene q08-2.1 4.45 2 14.08 ABIL163 ABIL519 22.3 - 0.644 

q08-2.2 4.03 2 49.02 ABIL91B ABIL268 20.5 - 0.660 
q08-6.1 6.96 6 13.00 ABIL517A ABIL538 32.7 0.811 

q08-24.1 4.09 24 33.42 ABIL393B ABIL585 20.7 - 1.042 
9 3-Octanone q09-1.1 12.20 1 6.96 ABIL510 ABIL14 50.0 0.681 

q09-1.2 6.24 1 52.47 ABIL388 ABIL361 29.8 0.565 
q09-1.3 4.49 1 106.83 ABIL371 ABIL352 22.8 0.471 
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По-задълбоченият анализ на маркерите в районите на идентифицираните QTLs показва, 

че някои от районите включващи QTL контролиращи акумулирането на различни летливи 

съединения се припокриват напълно, Таблица 11. Това най-вероятно е резултат и предполага 

участието на гените свързани с тези QTL в общи биосинтетични пътища водещи до 

биосинтеза на съответните съединения. За проверка на тази хипотеза и идентифициране на 

кандидат гени свързани с тези QTL, позициите на геномните региони съдържащи такива 

QTL локусите бяха съпоставени с позициите на вече известни гени участващи в 

биосинтезата на съответните съединения. Резултатите показват, че регионите на значителна 

част от идентифицираните QTL включват такива гени, което допълнително потвърждава 

функционалната значимост на установените QTLs и сочи вероятни кандидат гени свързани 

с идентифицираните QTL. Например, геномният регион от 622 kbp, включващ QTL локуса 

q13-8.1 контролиращ акумулирането на линалол се припокрива с региона на QTL локуса 

10 3-Octanol acetate q10-1.1 6.20 1 17.72 ABIL14 ABIL512 29.7 0.057 
11 1-Octen-3-yl-acetate q11-4.1 4.10 4 128.91 ABIL323 ABIL245 20.8 0.317 

q11-8.1 6.03 8 33.40 ABIL550 ABIL548 29.0 0.206 
12 1-Octen-3-ol q12-8.1 4.39 8 59.13 ABIL554A ABIL408 22.1 0.105 
13 Linalool q13-6.1 4.33 6 21.09 ABIL538 ABIL66 21.8 - 5.217 

q13-8.1 12.17 8 34.01 ABIL550 ABIL548 50.2 9.134 
14 Linalyl acetate q14-8.1 11.95 8 33.40 ABIL550 ABIL548 49.3 - 10.576 
15 α-Santalene q15-12.1 4.04 12 165.01 ABIL409 E2M10-214 20.5 0.384 
16 Borneol acetate q16-11.1 4.86 11 82.96 ABIL416B ABIL77 24.2 - 0.092 
17 α-Bergamotene q17-12.1 4.44 12 165.01 ABIL409 E2M10-214 22.8 0.048 
17 β-Caryophyllene q18-6.1 5.46 6 61.64 ABIL251 ABIL539A 27.4 2.180 

q18-12.1 6.39 12 101.13 ABIL210 ABIL48 30.5 1.878 
q18-12.2 5.41 12 168.01 ABIL409 E2M10-214 26.5 1.859 

19 Lavandulyl acetate q19-3.1 17.35 3 84.29 ABIL312 ABIL27 62.7 - 2.187 
20 α-Humulene q20-6.1 5.30 6 19.09 ABIL538 ABIL66 26.0 1.053 

q20-12.1 7.26 12 82.97 ABIL61A ABIL560 33.8 -1.262 
q20-12.2 8.15 12 125.52 ABIL332 ABIL187 37.1 - 1.252 

21 Lavandulol q21-3.1 8.47 3 84.29 ABIL312 ABIL27 38.2 - 0.135 
q21-8.1 6.16 8 16.05 ABIL552 ABIL339 29.5 0.122 

22 Borneol q22-11.1 3,50* 11 82.96 ABIL416B ABIL77 18.1 - 0.179 
q22-20.1 4.50 20 44.52 ABIL505 ABIL15 22.6 - 0.034 

23 γ-Cadinene q23-5.1 11.58 5 58.69 ABIL112 ABIL503B 48.2 - 0.175 
24 p-

Isopropylbenzaldehy
de 

q24-6.1 4.65 6 25.09 ABIL538 ABIL66 21.3 0.035 

25 tau.-Cadinol q25-5.1 11.67 5 58.69 ABIL112 ABIL503B 48.5 - 0.594 
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q14-8.1 контролиращ акумулирането на линалил ацетат. Анализът на нуклеотидната 

последователност на същия регион показва че той включва геномна последователност 

последователност хомоложна на AAT4 гена, член на фамилията на BAHD ацилтрансферази 

за които е съобщено, че катализират превръщането на лавандулол в лавандулил ацетат 

(Jingrui Li et al., 2023a).  Някои от геномните региони, свързани с припокриващи се QTL 

локуси, съдържат клъстери от последователности, хомоложни на вече описани гени, 

участващи в биосинтеза на съответните летливи съединения. Например, геномният регион 

с дължина 3,6 Mbp,  в който се припокриват локуса q23-5.1 контролиращ акумулирането на 

γ-кадинен и локуса q25-5.1 за тау-кадинол, включва четири геномни последователности 

хомоложни на гена LaCADS кодиращ ензимa тау-кадинол синтаза участващ в биосинтезата 

на тау-кадинол и γ-кадинен. Наличието на клъстер от кандидат гени в рамките на един и 

същ QTL регион поставя въпроса за функционирането и индивидуалния принос на всеки от 

членовете на клъстера в процесите на биосинтеза и натрупването на съответните 

съединения. От друга страна, това предоставя възможност за директно приложение на SSR 

маркерите, разположени в близост до съответния QTL, за селекциониране на линии 

включващи определени алелни комбинации на тези гени.  

Таблица 11. Хромозомна локализация на QTL локуси контролиращи акумулирането на 
летливи съединения в цветовете на лавандула и нуклеотидни последователности на 
кандидат-гени за които има информация че участват в биосинтезата на тези съединения 

Хромоз
ома 

Съединение 
(наименование на 

QTL локуса) 

Маркери в 
двата края на 
QTL локуса и 

наименование 
на  

Кандидат-гена 

Позиция в 
хромозомата, 

kBp 

Коментар 
Литература 

CH11 

Camphene (q02-11.1) 
β-Pinene (q03-11.1) 
Borneol acetate (q16-
11.1) 
Borneol (q22-11.1) 

Ляв QTL маркер 
ABIL416B 

30,426 LaBPPS (L. angustifolia bornyl 
diphosphate synthase)  

LaBPPS участва в биосинтезата 
на няколко съединения 

включително borneol, camphene 
and β-pinene (Despinasse et al., 

2017).  
BLAST търсене със 

последователност № KM015221.  
 

LaBPPS-like 

30,794 
30,802 
30,819 
30,831 
30,834 
30,841 
30,855 
30,872 
30,880 
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30,922 
Десен QTL 

маркер 
ABIL77 

31,003 

CH12 

α-Santalene (q15-12.1) 
α-Bergamotene (q17-
12.1) 
β-Caryophyllene 
(q18-12.2) 

Ляв QTL маркер 
ABIL409 

26,385 LaBERS (L. angustifolia trans-
alpha-bergamotene synthase) 

LaBERS  участва в биосинтезата 
на няколко съединения 

включително  α-santalene, α-
bergamotene and β-caryophyllene 

(Landmann et al., 2007). 
BLAST търсене със 

последователност № DQ263742 

LaBERS-like 

28,836 
28,848 
30,868 
30,899 

Десен QTL 
маркер 

E2M10-214 
SRAP маркер 

CH5 
γ-Cadinene  (q23-5.1) 
tau.-Cadinol (q25-5.1) 

Ляв QTL маркер 
ABIL112 

29,285 LaCADS (L. angustifolia tau-
cadinol synthase), Jullien et al. 2014  
LaCADS  участва в биосинтезата 

на няколко съединения 
включително γ-cadinene and 

tau.-cadinol (Jullien et al., 2014).  
BLAST търсене със 

последователност № JX401282 
 

LaCADS-like 

30,139 
30,143 
30,154 
30,158 

Десен QTL 
маркер 

ABIL503B 
32,864 

CH8 
Linalool (q13-8.1) 
Linalyl acetate (q14-
8.1) 

Ляв QTL маркер 
ABIL550 

20,261 
LiATT4 (Lavandula x intermedia 

alcohol acetyltransferase) (Lukman 
S Sarker & Soheil S Mahmoud, 

2015).  
LiATT4 участва в биосинтезата 

на linalyl acetate от linalool 
(Jingrui Li et al., 2023b).  

BLAST търсене със 
последователност № KM275344. 

LiAAT4 20,389 

Десен QTL 
маркер 
ABIL548 

20,883 

CH6 Linalool (q13-6.1) 

Ляв QTL маркер 
ABIL538 

27 
LaLINS (L. angustifolia linalool 

synthase) 
LaLINS участва в биосинтезата 

на linalool от geranyl diphosphate 
(Landmann et al., 2007). 

BLAST търсене със 
последователност № DQ263741 

LaLINS 362 

Десен QTL 
маркер 
ABIL66 

548 

CH5 3-Carene (q05-5.1) 

Ляв QTL маркер 
ABIL330 

15,474 

Li3CARS (L. x intermedia 3-carene 
synthase) 

Li3CARS  участва в биосинтезата 
на 3-carene (Adal et al., 2017).   

BLAST търсене със 
последователност № KX024762 

 

Li3CARS 
26,547 
26,570 
26,605 

Десен QTL 
маркер 

E4M1-85 / 
ABIL13 

28,143 
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V.7.3. Оценка на ефекта от алелната конфигурация на q24-3.1 за акумулиране на 

лавандулил ацетат в цветовете на L. angustifolia, сорт Хемус. 

Лавандулил ацетатът е един от компонентите определящ качеството на лавандуловото 

масло и включен  в ISO3515:2002 стандарта за български лавандулови масла. В резултат на 

проведения QTL анализът бе идентифициран локуса q24-3.1 контролиращ натрупването на 

лавандулил ацетат в цветовете на L. angustifolia, сорт Хемус. Локализацията на q24-3.1 е 

определена между SSR маркерите 312 и LAF8, което съответства на региона с големина 

20,05 сМ на LG3 в генетичната карта и 9,17 Mbp на хромозома 3 от референтния геном. 

Генотипирането на растения от сегрегиращата популация на L. angustifolia сорт Хемус 

позволява идентифицирането на три генотипни групи, класифицирани въз основа на 

алелните конфигурации на двата маркера. Растенията, хомозиготни (АА) за алелите 312267 и 

LAF8241 показват най-високи нива на натрупване на лавандулил ацетат в цветовете, със 

средна стойност от 5,15% +/- 2,20%. При хетерозоготните растения (Аа) за тези маркери 

бяха наблюдавани междинни нива със средна стойност 2,15% +/- 1,03% , докато растенията, 

хомозоготни по рецесивните алели (аа) за маркерите 312265 и LAF235 имат най-ниски 

стойности на лавандулил ацетат в сравнение с останалите две групи и средна стойност 

0,34% +/- 0,11%, Фигура 10, Таблица 12. Тези резултати демонстрират възможностите за 

приложение на отбраните SSR маркери и информацията за идентифицираните QTL за 

директна селекция на линии с високо или ниско съдържание на определени вторични 

метаболити. Заедно с това, демонстрираният по-рано в дисертационния труд успешен избор 

и приложение на нови SSR маркери в определен район на генома предоставя допълнителна 

възможност за генотипиране и насищане с нови SSR маркери на район на идентифициран 

QTL и съответно по-прецизно картиране на q24-3.1 локуса и коректно идентифициране на 

кандидат ген за този QTL локус.  
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Фигура 10.  Натрупването на линалил ацетат в цветовете групи растенията с различни 

алелните конфигурации на SSR маркерите 312 и LAF8 и QTL локуса q24-3.1 

 

 

Таблица 12. Съдържание (%) според алелните конфигурации SSR маркерите разположение 

в двата края на района включващ QTL q24-3.1 

Алели на SSR локуси, 

разположени от двете 

страни на  QTL q24-3.1 

Предполагаема 

алелна 

конфигурация на 

QTL q24-3.1 

Съдържание (%) на лавандулил в растенията с 

различна конфигурация в рагиона на QTL q24-3.1 

SSR 312* SSR LAF8* Средно** Минимално Максимално 

AA AA AA 5,15% +/- 2,20% 2,22% 10,97% 

Aa Aa Aa 2,15% +/- 1,03% 0,83% 4,86% 

aa aa aa 0,34% +/- 0,11% 0,16% 0,64% 

*Алели на SSR маркер: 312 = A267 bp; a=265 bp. Алели на SSR маркер: LAF8: A=241 bp; 

a=235 bp. 

** Средни стойности различни при p < 0.001 
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V.8. Идентифициране и характеризиране на QTL, контролиращ съотношението на 
съдържанието на линалол и линалил ацетат (L/LA) в цветовете на L. angustifolia, сорт 
Хемус. 

Съдържанието на линалол (L) и линалил ацетат (LA), както и съотношението на 

съдържанието на L/LA са основни параметри, определящи качеството на етерично масло от 

лавандула. Счита се, че качествените лавандулови масла имат високо съдържание на LA, 

както и оптимално съотношението между LA/L от 1:0,7. Съдържанието на двата компонента 

е част от стандарта за български лавандулови масла ISO3515:2002, като L трябва да е в 

границите на 22-34%, a LA да е в границите на 30-42%, т.е. съдържанието на L е по-малко 

от LA. Запазване на високото съдържание на LA, както и по-високото съдържание на LA в 

сравнение с L е задължително при отбор и селекция на нови сортове лавандула. 

V.8.1. Идентифициране на QTL, контролиращ съотношението на линалол и линалил 

ацетат (L/LA) в цветовете на L. angustifolia, сорт Хемус. 

За идентифициране на QTL, контролиращ съотношението на L/LA  в цветовете на 

растенията от сегрегираща популация първоначално бе проведен QTL анализ на популация 

от 95 растения. Популацията беше генотипирана с 289 SSR и SRAP маркера. За всяко 

растение от популацията бе извършен анализ на състава на летливи съединения 

акумулирани в цветовете чрез GC/MS анализ на хексанови екстракти с напълно разцъфнали 

цветове. Получените резултати бяха използвани за определяне на отношението между 

съдържанието на лиланол към съдържанието на линалил ацетат за всяко растение. В 

резултат на проведения QTL анализ с получените данни бе идентифициран на един QTL, 

контролиращ отношението L/LA (обозначен като L/LA-QTL), който е разположен в регион 

на LG8, между SSR маркерите 339 и 481А от конструираната генетична карта на сорт Хемус, 

Фигура 11.  
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Фигура 11. Резултати от QTL анализ. Идентифициране в група на свързване 8 (LG8) на 

L/LA-QTL локус контролиращ отношението на съдържанието на линалол към линалил 

ацетат (L/LA) в цветовете на L. angustifolia, сорт Хемус  

 

V.8.2. Картиране и оценка на ефекта на L/LA-QTL, след анализиране на 

разширен набор растения от сегрегиращата популация. 

За по-доброто характеризиране на идентифицирания L/LA-QTL бе проведен 

допълнителен QTL анализ включващ генотипиране и GC/MS анализ на съдържанието на L 

и LA в разширена сегрегираща популация от общо 252 растения получени след 

самоопрашване на L. angustifolia сорт Хемус. Генотипирането бе извършено с четири SSR 

маркера (123, 257, 339 и 481А) и един SRAP маркер (ЕМ6МЕ4-177), разположени в 

идентифицирания регион на L/LA-QTL (Фигура 11.а). Проведеният QTL анализ с данните 

от генотипирането и съдържанието на L и LA за растенията от разширената сегрегираща 

популация потвърдиха присъствието на идентифицирания L/LA-QTL в регион с дължина 

6,8 сМ разположен между локусите на SSR маркерите 123 и 481А, Фигура 12а. Анализът на 

алелните комбинации на използваните маркери доведе до идентифициране на: 41 растения 

хомозиготни по алел (A) за четирите анализирани маркера 123, 257, ЕМ6МЕ4-177, 481А; 54 

растения хомозиготни по алел (B), както и 124 растения хетерозиготни по алелите на 

всичките маркери, Фигура 12б и Таблица 13. Алелните конфигурации на останалите 33 
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растения показаха наличие на рекомбинация на различни участъци в изследвания L/LA-QTL 

регион между маркерите 123 и 481А, Фигура 12б и Таблица 13.  

Допълнителният анализ на данните за съотношението на L/LA при растенията без 

открита рекомбинация в L/LA-QTL региона, показа значително по-високи стойности на 

L/LA при растенията който са хомозиготни за алел А (АА), в сравнение с хетерозиготните 

растенията (AB) или хомозиготните за алел В (BВ), Таблица 13 и Фигура 13. Освен  това, 

групата на хетерозиготните растения демонстрираха значително по-високо съотношение на 

L/LA в сравнение с групата на растенията, хомозиготни за алел B. За да се разбере причината 

за наблюдаваните разлики в съотношението на L/LA  бяха изчислени и сравнени средните 

стойности на относителното съдържание на линалол и линалил ацетат за всяка от тези 

групи. Резултатите показаха значително по-високо съдържание на линалол в цветчетата на 

растенията хомозиготни по алел А (АА), в сравнение с тези на хетерозиготните или 

хомозиготните растения по алел В (BB). Обратно, съдържанието на линалил ацетат беше 

най-ниско за групата на хомозиготните растения по алел А (АА) в сравнение с другите две 

групи. В същото време не беше установена значима разлика в общото съдържание на 

линалол и линалил ацетат, т.е. сумата на съдържанието на двата компонента взети заедно, 

между трите анализирани групи растения, Таблица 13. Получените резултати подкрепят 

хипотезата, че L/LA-QTL е свързан с ензимното  преобразуване на линалол в линалил 

ацетат, като изследваните растения не се различават значимо по общото съдържание на L + 

LA но има съществена разлика между отношението на двата компонента при растенията с 

различна алелна конфигурация на L/LA-QTL локуса който контролира преобразуването на 

L в LA. Съответно, изходното растение от сорт Хемус, използвано за създаването на 

сегрегираща популация, включва два алела на локуса L/LA-QTL: алел (А), който свързан с 

по-ниска степен на превръщане на линалол в линалил ацетат и алел (В) осигуряващ висока 

степен на превръщане на линалол в линалил ацетат. По този начин, растенията от група (A) 

превръщат линалол в линалил ацетат значително по-бавно, което води до значително по-

високо съотношение L/LA, в сравнение с другите две групи, Таблица 13. Съответно, 

наличието на алел В в хетерозиготните растения (AB) води до по-високо съдържание на 

линалил ацетат. От друга страна, наличието на два алела B при хомозиготните растения (BB) 

осигурява най-високата скорост на превръщане на линалол в линалил ацетат, най-високото 
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ниво на натрупване на линалил ацетат и най-ниско съотношение L/LA при тази груп 

растения, Таблица 13.  

 

Фигура 12.  Картиране на L/LA-QTL и алелна конфигурация на локуси в L/LA-QTL регион 
в рекомбинатни растения от сегрегираща популация на сорт Хемус. 

12.а.  LOD профил и местоположения на молекулярните маркери в L/LA региона на LG8 

12.б. Генотипове растения според алелните локуси на SSR, SRAP, AAT4 разположени в 
региона на L/LA-QTL. Стойностите (висока - high / ниска - low) на отношение на 
съдържанието на линалол към линалил ацетат (L/LA) за отделните групи рекомбинантни 
растения са показани в дясно на диаграмата и представени в детайли в Таблица 13. 
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Таблица 13. Алелни конфигурации разположени в района на L/LA-QTL, относително 

съдържание на L/LA и общо относително съдържание на сумата от линалол и линалил 

ацетат (L+LA). Генотипът (алелна комбинация) на анализираните локуси в L/LA-QTL 

региона за отделните групите растения са показани с удебелен шрифт. С АВ/ВВ са показани 

възможните алелни комбинации на доминантните маркери 257 и Е6М4-117 за отделни групи 

растения.  
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Фигура 13. Стойности на съотношението L/LA при групи растения които са хомозиготни 

по алел А (АА), хетерозиготни (AB) или хомозиготните по алел В (BB) на всички маркери 

123, 257, ЕМ6МЕ4-177, 481А, разположени в района на идентифицирания локус L/LA-QTL.  

 

V.9. Идентифициране на LiAAT4 като кандидат ген в основата на L/LA-QTL локуса 

контролиращ отношението линалол към линалил ацетат. 

Съотношението между линалол и линалил ацетат в растенията зависи от скоростта на 

ензимното превръщане на линалол в линалил ацетат. Саркер и Махмуд докладват за 

клонирането и функционалната характеристика на два гена на монотерпенови 

ацетилтрансферази (LiAAT3 и LiAAT3), които ефективно продуцират геранил ацетат, 

лавандулил ацетат и нерил ацетат от съответните им монотерпенови субстрати. Въпреки 

това, пречистеният рекомбинатен протеин не превръща линалол в линалил ацетат (L. S. 

Sarker & S. S. Mahmoud, 2015) . В наскоро публикувано проучване на Ли и съавтори (J. Li et 

al., 2023) е докладвана ензимна активност на гените La14G01394 и La06G01094 от L. 

angustifolia, хомоложни на гените LiAAT3 и LiAAT4. Резултатите показват, че пречистеният 

рекомбинатен протеин La06G01094 успешно превръща линалол в линалил ацетат (J. Li et 

al., 2023). 
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За идентифициране на кандидат ген свързан L/LA-QTL локуса бе извършено BLAST 

търсене на хромозома 8 от референтния геном на лавандулата с докладвани 

последователности на алкохолни ацетилтрансферази, включително и тези на LiAAT3 и 

LiAAT4. Резултатите показаха наличие в хромозома 8 на последователност хомоложна на 

тази на LiAAT4 гена и разположена в изследвания участък на идентифицирания L/LA-QTL 

локус.  

За определяне на алелите на LiAAT4 гена в сорт Хемус и алелните конфигурации на 

гена в растенията от сегрегиращата популация бе проведено PCR амплифициране и 

секвениране на геномен участък от LiAAT4 гена. Анализът на получените геномни 

нуклеотидни последователности на изследвания регион на LiAAT4 гена при сорт Хемус 

разкри, че генът LiAAT4 има два алела, различаващи се с две нуклеотидни замени, Фигура 

14. Нуклеотидната последователност на един от алелите, обозначен като „LiAAT4(B)“, е 

идентична с докладваната  последователност от (L. S. Sarker & S. S. Mahmoud, 2015). 

Другият алел, обозначен като „LiAAT4(A)”, се различава с две нуклеотидни замени в 

кодиращия регион, водещи до предсказани аминокиселинни замени A258>V и A296>T в 

съответния LiAAT4 протеин, Фигура 14.  Идентифицираните два SNPs бяха използвани за 

определяне на алелните конфигурации на LiAAT4 при анализираните растения от 

сегрегиращата популация. Алелните комбинации на използваните SSR и SRAP маркери и 

на гена LiAAT4 за всяко растение бяха сравнени със съотношението на L/LA. Резултатите 

показват, че растенията с високо съотношение L/LA са хомозиготни за алела LiAAT4(А), 

докато хетерозиготните LiAAT4(АВ) или хомозиготните LiAAT4(B) растения имат по-ниско 

съотношение L/LA, свързано с по-висока степен на превръщане на линалол в линалил 

ацетат. Участието на алела LiAAT4(B) в наблюдаваното по-високо ниво на превръщане на 

линалол в линалил ацетат беше допълнително подкрепено чрез сравнение на 

съотношението L/LA и алелните конфигурации на шест групи рекомбинатни растения от 

изследваната разширена популация популацията. Генотиповете на тези растения за 

изследваните SSR, SRAP и AAT4 локуси са резултат от рекомбинации в изследвания регион 

на L/LA-QTL локуса, Фигура 12б. Резултатите показват, че по-високите нива на превръщане 

на линанол в линалил ацетат, и съответно ниско съотношение L/LA, в растенията от групите 

R4, R5 и R6 винаги са свързани с наличието на поне един алел LiAAT4(B), но не и с 

наличието на „В“ алелите на маркерите 123, 257 и 481А разположени от двете страни на 
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LiAAT4 локуса, Фигура 12б, Таблица 13. Обратно, ниското производство на линалил ацетат 

и високото съотношение на L/LA се наблюдават при растенията от групи R1, R2 и R3, които 

са хомозиготни за алела LiAAT4(А), въпреки присъствието на алел В на маркера 481А в 

растенията от група R1, алел В на маркерите 481А и Е6М4-117 в растенията от група R2 и 

алел В на маркера 123 в растенията от група R3, Фигура 12б, Таблица 13. Представените 

резултати подкрепят предположението че LiAAT4 е кандидат-ген свързан с 

идентифицирания QTL локус L/LA-QTL контролиращ превръщането на линанол в линалил 

ацетат и съответно отношението L/LA. 

Резултатите от настоящето изследване показват, че растенията хомозиготни за алела 

LiAAT4, все пак продуцират и натрупват линалил ацетат, но със значително по-ниска 

скорост на превръщане на линалол в линалил ацетат. Съответно, по-ниското съдържание на 

линалил ацетат може да бъде резултат от по-ниската ензимна активност на алела LiAAT4(А) 

в резултат на идентифицираните аминокиселинни замени при този алел, промени в нивата 

на експресия на алела LiAAT4(А) или резултат от експресията на други гени за алкохолни 

ацетилтрансферази в генома L. angustifolia.  
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Фигура 14. Нуклеотидна последователност на алели на LiAAT4 ген в  сорт Хенус, L. 

angustifolia. Нуклеотидните заместители между алел „А“ " (AAA GCCGAG и CCA GCT 

TCT) и алел „B“ (AAA GTC GAG и CCA ACT TCT) са посочени, както и добре 

предсказаните А258>V и A296>T аминокиселинни заместители. 

 

 
V.10. Възможности за приложение на получените резултати за ускорена селекция с 

молекулярни маркери при лавандулата. 

Резултатите получени в настоящия дисертационен труд, както и голяма част от 

използваните експериментални процедури могат да бъдат прилагани и да служат за основа 

за следващо системно приложение на ускорена селекция с молекулярни маркери при 

лавандулата, като основните насоки на приложение включват: 

- пряко използване на информацията и молекулярните маркери за алелите на QTL 

локусите контролиращи акумулирането на линалил ацетат, лавандулил ацетат и 

съотношението на линалол и линалил ацетат за следваща селекция на линии с високо 

съдържание на тези компоненти и високо качество на добиваното лавандулово масло 
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- използване на информацията за идентифицираните QTL локуси контролиращи 

акумулирането на летливи съединения в цветовете на растенията от сегрегиращата 

популация за идентифициране на алели на тези локуси и маркери за тях свързани с 

акумулирането на високи и ниски нива на тези съединения в растенията от сегрегиращата 

популация. Получената информация и молекулярни маркери могат да бъдат директно 

използвани за селекциониране на линии със специфичен състав на летливите съединения и 

добиваното от тях лавандулово масло 

- използване на конструираната генетична карта, информацията за идентифицираните 

QTL локуси и близко разположени локуси на молекулярни маркери за характеризиране на 

нови сегрегиращи популации на други линии и сортове с цел идентифициране на ценни 

алели на QTL локуси контролиращи акумулирането на съединения представляващи интерес 

за селекцията при лавандулата. 

- използване на конструираната генетична карта за QTL анализ и идентифициране на 

QTL локуси за икономически важни стопански признаци при лавандулата, напр. добив на 

масло, период на цъфтеж, толерантност към абиотичен стрес и др.      

Детайлната информация за използваните молекулярни маркери, експерименталните 

процедури за прилагането им, както и информацията за конструираната генетична карта 

представени в дисертационния труд дават възможност за ефективно реализиране на 

посочените по-горе възможни приложения. 
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ИЗВОДИ 

1. Нуклеотидните последователности определени чрез NGS секвениране на геномна 

ДНК, както и референтната ДНК последователност на генома на L. angustifolia могат да 

бъдат използвани като основа за ефективно определяне и отбор на нови полиморфни SSR 

маркери при лавандулата, като в рамките на дисертационната работа са отбрани общо 255 

полиморфни NGS-SSR маркера определени след анализ на NGS последователности от L. 

angustifolia сорт Хемус и 79 полиморфни GEN-SSR маркера определени след анализ на 

референтната геномна последователност на L. angustifolia сорт Munstead.  

2. Сравняването на ефективността на откриване на полиморфни SSR маркери след 

тестване на три групи SSR маркери показва: най-висока ефективност при NGS-SSR 

маркерите (общо 57.7% полиморфни маркери от тези с успешна PCR амплификация); по-

ниска но сравнима ефективност при GEN-SSR маркерите (общо 51.3%); и значително по-

ниска ефективност на откриване на полиморфни EST-SSR маркери, възлизаща на 29.4% от 

тестваните EST-SSR маркери определени в предишни изследвания на други автори след 

анализ на EST нуклеотидни последователности от лавандула. 

3. Тестовото PCR амплифициране с избрани NGS-SSR и GEN-SSR маркери на геномна 

ДНК от различни сортове и видове лавандула показват възможност за висок вътревидов 

(97,1 % от тестваните маркери) и междувидов (81,7 %) трансфер и приложения на отбраните 

SSR маркери в различни молекулярно-генетични изследвания.   

4. В резултат от генотипирането на сегрегираща  популация получена след 

самоопрашване на L. angustifolia сорт Хемус, е конструирана генетична карта, включваща 

общо 25 групи на свързване, съответстващи на хаплоидния хромозомен набор на сорт 

Хемус. Конструираната генетична карта включва общо 375 локуса, от които 343 локуси на 

SSR маркери и 32 локуси на SRAP маркери. Общата големина на конструираната карта е 

2518.91 сМ със средно разстояние между локусите от 6.72 сМ. 

5. Проведеният сравнителен анализ показва висока степен на съответствие на реда на 

разполагане на локусите на SSR маркерите в отделните групи на свързване на генетична 

карта и разположението на съответните ДНК последователности на PCR праймери и SSR 

участъци на тези маркери в хромозомните последователности на референтния геном на 
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лавандула. Сравнителният анализ също показва високо покритие на генетичната карта по 

отношение на нуклеотидните последователности на съответните хромозоми, възлизащо на 

средно 84,4% +/-14,2% за хромозомите от генома на L. angustifolia. 

6. Резултатите от генотипирането със SRAP маркери на сегрегиращата популация  и 

картирането на полиморфните SRAP локуси дават възможност за ефективно общо 

допълнително насищане на конструираната генетична карта.  Целенасоченият избор на нови 

SSR маркери в определени участъци на референтния геном може успешно да бъде прилаган 

за локално насищане на участъци от групите на свързване представляващи интерес. 

7. GC/MS анализът на екстракти на цветчета от растенията от изследваната 

сегрегираща популация на сорт Хемус показва значително вариране в съдържанието на 

голяма част от анализираните летливи съединения, включително съединенията включени в 

оценката и прилаганите стандарти за качество на лавандуловото масло. 

8. Проведеният QTL анализ въз основа на конструираната генетична карта и  

резултатите от GC/MS анализа на екстракти от цветчета на растения от сегрегиращата 

популация сорт Хемус, идентифицира общо 43 QTL свързани с нивата на акумулиране на 

25 летливи съединения в цветовете на изследваните растенията. 

9. В резултат на проведения QTL анализ бе идентифициран единичен QTL локус 

контролиращ отношението между съдържанието на линалол и линалил ацетат в екстракти 

от цветовете на изследваните растения лавандула, което е важен параметър определящ 

качеството на добиваното лавандулово масло. 

10. Сравнителния анализ на съдържанието на линалол и линалил ацетат в цветовете на 

разширен набор растения с различни алелни конфигурации на SSR локуси разположени в 

района на идентифицирания QTL за отношението между линалол и линалил ацетат 

потвърждава резултатите от QTL анализа  и показват, че съответните SSR маркери могат да 

се използват за маркер асистирана селекция на линии с високо съдържание на линалил 

ацетат. 

11. Анализът на геномните последователности в района на идентифицирания QTL за 

отношението между линалол и линалил ацетат в цветовете на лавандула сочат гена LiAAT4, 

кодиращ ацетил трансфераза, като кандидат ген свързан с този QTL локус. 
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12. Сравняването на нуклеотидните последователности на рамките на четене на двата 

алела на LiAAT4 гена в сорт Хемус показват разлики между тях в два единични нуклеотида 

(SNP), определящи две замени на аминокиселинни остатъци в протеините съответстващи 

на тези алели. 

 

 

 

ПРИНОСИ 
 

1. Създаден е голям набор от полиморфни SSR маркери, показващи висока степен за 

вътревидов и междувидов трансфер и с възможност за ефективно приложение за 

характеризиране на  генетично разнообразие и маркер-асистирана селекция при L. 

angustifolia и други видове от род Lavandula.  

2. За първи път е конструирана генетична карта при лавандула чрез използване на 

сегрегираща популация от L. angustifolia сорт Хемус и набор от SSR и SRAP маркери 

3. За първи път е проведен QTL анализ и идентифицирани QTL локуси, контролиращи 

акумулирането на летливи съединения в цветовете на лавандула сорт Хемус. 

4. За първи път е идентифициран QTL локус, контролиращ отношението на линалол и 

линалил ацетат, което е важен параметър определящ качеството на лавандуловото масло. 
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ПРИЛОЖЕНИЯ 
 

Приложение 1.  SSR локуси, алели и PCR праймери за амплифицирането им, които са използвани за генотипиране на 
сегрегиращата популация и конструиране на генетичната карта при сорт Хемус. Добавената буква към номерата на SSR 
локусите обозначава какъв праймер опашка е ползван за PCR амплификацията и фрагментен анализ с капилярния 
секвенатор. Последователността на праймера опашка в рамките на правия праймер е подчертана. Големината на алелите 
е представена в базови двойки. Нулевите алели са обозначени с „0“ 

№ 
SSR 

marker 
name 

Primers 
 SSR 

primer 
type (1) 

5'-tail of 
the 

forward 
primer 

(2) 

Та Length of the 
PCR products Forward primer (5‘-) Reverse primer (5‘-) 

1 ABIL1 TCAAGCGCACATGCTAAGTC GAGGTAAAATCGGCTGCCAC NGS-SSR D 57°C A- 142/172 
B - 164/168 

2 ABIL2 CTTGTTTAGTGAGACACCCCG GCTCGGACCTTTTGATCTGTG NGS-SSR C 57°C 262/272 
3 ABIL4 TGTAATGGTAGATACTTAGTCAAGCAG TGAATTGGTAAAAAGTCGCGTAAG NGS-SSR D 57°C 0/245 
4 ABIL7 AACAGTCTGCGTGTGGTTTG CGTCTCGACACAGGCATTTC NGS-SSR D 57°C 172/176 
5 ABIL8 TGTGATACTGAGCGTTCCCC AGCCAATTTCACCCTACCCC NGS-SSR D 57°C 246/252 
6 ABIL9 CTAAAAGTCCTGCCATGCTCC ATAGAGGCCACTTCCACAGG NGS-SSR C 57°C 124/132 
7 ABIL11 GCTCTGTTAAGGACCGAGAAG AATGTGAATCCTCCCCAGCC NGS-SSR M 54°C 0/236 
8 ABIL12 ACCTCGAGTGTCTAGATGCG GAGGAGCCTCGCCATTTTTG NGS-SSR A 58°C 265/283 
9 ABIL13 AGGGAAGGTGAGTTTTATGCAC GCAAGTCGGATCGTAAACCC NGS-SSR D 57°C 117/120 

10 ABIL14 CCATGGCTCGTGCTGATATG ATACCTTCTGCTGGCAGGTC NGS-SSR C 57°C 278/300 
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11 ABIL15 CTTGTCACTGCCGCTATTCG CACCCACTTTGCTTATTCTTTCG NGS-SSR D 57°C 236/238 
12 ABIL16 TGCCGTTATCAATTCCACCC TCCAAATAGGGTCGTTGAATGC NGS-SSR B 58°C 163/188 
13 ABIL17 ACTAGTTAGCATCGCTTGCAG TTCGTGTGCAACTACTTGGG NGS-SSR C 57°C 246/270 
14 ABIL19 GATGAAGAAACCCGCGCATC AACACGATTAGAGATTGACGTATC NGS-SSR M 54°C 219/225 
15 ABIL20 TCCACGTCCCACCTGTTATC TCCGTTGAGGAATCCAAAAACC NGS-SSR A 58°C 137/171 

16 ABIL23 AGTGCCAACGATAATTGAAGTC GGTAGGATGTTGCAGTGCTC NGS-SSR M 54°C A -177/236     
B- 0/196 

17 ABIL24 GGTTCGTGGAAGTTTACGGC CAAGAAGCCCTTGGATCACC NGS-SSR D 57°C 260/275 
18 ABIL26 GACAGGTAATCCACCAATCTCG GTTAAAATTGATCACTGTGGACG NGS-SSR C 57°C 177/189 
19 ABIL27 CGGACCAATTACCCTTGCAG ACAAGTCAAGAACGCACCTC NGS-SSR M 54°C 0/127 
20 ABIL32 GCTTACATGAGGCTTTTGTGC AGCCACAAATATTGGGACGG NGS-SSR D 57°C 150/154 
21 ABIL34 CAACTCAGCAGATGACACGC AGTTCTGAAACAATTTTCCATGCTC NGS-SSR C 57°C 203/216 
22 ABIL36 TGGCTATTCATGGGAGGAGC AACGACTCACCTTGTGTTGC NGS-SSR C 57°C 175/185 
23 ABIL39 TCGGCAACTTCCAGATACGG GATCGCTATGACGTGCAAGG NGS-SSR D 57°C 228/236 
24 ABIL40 GCAGAGACAGAAGTTTATCCGC CACTTGGATGCTTCTGGTGC NGS-SSR D 57°C 243/267 
25 ABIL41 CTTTTTCAGCCGGAGTGTGC TGGCGCTGCAGATTTTATCG NGS-SSR A 58°C 145/151 
26 ABIL43 TTCCCATATTTTCCGGTGGC TGAGTCCCCAGAGGTTGAATAC NGS-SSR C 57°C 120/135 
27 ABIL44 ACTTCACAGTAATATTTGGATGGTG AGGCTCATAGAGGAGGAATGG NGS-SSR D 57°C 0/123 
28 ABIL45 GGCCATACAGCCTTTGGAAC GGTCGTGGAGAAAATACGGC NGS-SSR D 57°C 225/231 
29 ABIL48 TCCGAATTGAAGGTATTCGCC GTGTGAGTTCAGCTTGGACG NGS-SSR C 57°C 208/216 
30 ABIL54 TTGCAACGTAGAACACAGCC CAATTAGGCAACTATTGTAAGCCC NGS-SSR C 57°C 237/245 
31 ABIL56 ACGCAGGTTTATTCACCTACTAC AGGATGAAAGCTACATGTTTTTGG NGS-SSR D 57°C 0/121 

32 ABIL61 CTACAGATCTCGGCAGCAAC CTAAACCGCCGTCAGTGTTC NGS-SSR C 57°C A- 0/217       
B - 0/224 

33 ABIL62 GCTTCGGCACTTTTCATGTTG CTCAAACTGACGGCGATTCC NGS-SSR B 58°C 151/153 
34 ABIL63 TTCGTGCCTCCCATTTTGAC ACTGGTAAAGGGGCATTTCTTG NGS-SSR D 57°C 131/137 
35 ABIL66 AAAGGCCCTCCACTAGAACG TACTGTAGCTAGCGCAGACC NGS-SSR M 54°C 106/112 
36 ABIL70 GGAATGATCCCGAGCATCAAC AGATGCGCTTCAGTACCCTC NGS-SSR C 57°C 213/216 
37 ABIL75 AGGAAAGGCACGTGATGAAAC AGCCTGCTACATAATCACGAC NGS-SSR M 54°C 187/197 
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38 ABIL77 GCGTTGAAGGATTTTTCGCAC ATTGCCATCGACTCCTTCCC NGS-SSR A 58°C 250/261 
39 ABIL78 GGGTAAGCGCAGGAATTACG ACTTTGCGTGCCAAATCCTC NGS-SSR D 57°C 217/232 
40 ABIL80 CCGAACTATCAGATGCACGC GCTAACATCAACGTCCCACC NGS-SSR C 57°C 230/233 
41 ABIL81 TCTCCAGCTTCCACGTATGC TCTAAGCCGAAGCCATCTCC NGS-SSR D 57°C 120/132 
42 ABIL85 TGCAGGCTCAGAAACAGATAC CTGCATTAAAGTATCACAACACAAG NGS-SSR M 54°C 204/212 
43 ABIL87 GCATGGGGAGACAAGGGTAG ACCACGCCAGAACAAATGTC NGS-SSR D 57°C 187/203 
44 ABIL88 GCTTGTCATTGGAGGATGGC ATAACCTAGCATCGGGGGTG NGS-SSR D 57°C 200/210 
45 ABIL90 CTAACCACGTCCCGTGAAAC ATGCTTATCAGGGTGGAGGG NGS-SSR D 57°C 160/164 

46 ABIL91 TTGTCGTAGATGCCTCCCAG AATGTTTGAGCCTCCACCCC NGS-SSR B 58°C A- 128/156      
B - 168/182 

47 ABIL92 GCAGATTCACTGCTGCGAC GCGTGGATGAGGAGTTCTTG NGS-SSR D 57°C 221/255 
48 ABIL94 GGCGTCGTATAGACCAAATCC GCCGCTGTTGTCCATCTTAC NGS-SSR D 57°C 240/260 
49 ABIL95 GCAGGGTTTGACCCGTAAAG ACTCTTGTCCGGAGCTGTG NGS-SSR C 57°C 271/285 

50 ABIL97 TTCAAATGTCGCAAGGGCTC TGCTGCATTGAATTCGTCGG NGS-SSR A 58°C A - 128/156   
B- 182/185 

51 ABIL98 GCAGAACCAATTGCTCAACG AACGCGCATAGTTTGAGGAC NGS-SSR D 57°C 0/304 
52 ABIL101 TTCGGTCTAGGAATGGAGCC AGCCTGTCTTTATCGCACATC NGS-SSR C 57°C 163/172 
53 ABIL103 AATAAGGGATTCACGGCCCC CTAAATGGGACACCCTCGTG NGS-SSR D 57°C 179/192 
54 ABIL104 CCAGACTATGCCCACCCTAC CTTGGAACAGGCAATCGTCC NGS-SSR D 57°C 0/96 
55 ABIL107 AGCGGATCTATGGCGCTTC TCGAGTTCAAATTCTCCGGC NGS-SSR B 58°C 0/139 
56 ABIL108 TCACCGATATTTCGCACCTC TTACTAAGCCAAAATCCAGACAG NGS-SSR M 54°C 164/172 
57 ABIL109 TCCTATCACGTAAGCCTACCTAC GTTAGCACAGCTCCATGCTC NGS-SSR C 57°C 163/171 
58 ABIL112 TAAGGCAAGGCTGTCGTTTG ACGAGCCTCATAAACCCAAG NGS-SSR C 57°C 108/114 
59 ABIL113 AGTGTGCACTCGTCGATCTC TCCTAGAATGGCACACGACC NGS-SSR D 57°C 233/237 
60 ABIL114 CGAGCCACCGGATTCTAATG TCAAGAAATGCTTAATAGCACCAC NGS-SSR D 57°C 220/228 
61 ABIL115 CTCCAGCGTTTCATTCGGAC CCCACTGTTCAGACCTGGC NGS-SSR D 57°C 231/256 
62 ABIL119 GCATGTTCATAGTTGGGGCG CCCTCCGCATACTCGTAGAC NGS-SSR C 57°C 164/176 
63 ABIL120 TTCTTCGCAGCTACTTGTCC TTGCAGGGTGCTAAATCTGG NGS-SSR D 57°C 200/204 
64 ABIL123 AGGATGATTGCATCACATACTGC AGATTAGCAATGCCGCGAAC NGS-SSR B 58°C 259/267 
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65 ABIL125 TGCAGCACATTGACTGGTATG GAAACTGCTGGTGGATCGTG NGS-SSR D 57°C 250/266 
66 ABIL126 CGAAACTAAAAAGTGAATCAAAACAAG TGACAACTCCGCGCAATAAC NGS-SSR D 57°C 157/210 
67 ABIL128 CAGTCACCTGCTACCATAACC TTTCCCATTTGACCCCAAGC NGS-SSR A 58°C 216/222 
68 ABIL129 TCATTAGTTAATTGGAAGGTTTTTGAC ACCCAAAATCAGGTCTTGCTG NGS-SSR D 57°C 206/212 
69 ABIL131 CCTTTATTGACTCAGCTCTGGC CCGTAGCCATTCATTGTGGG NGS-SSR A 58°C 184/188 
70 ABIL133 ACCGAAAAGCTAACAAACTCCC AGGAGAAAGAGTGGCTTCAC NGS-SSR M 54°C 106/108 
71 ABIL136 TAAATGTTGCGCGACTCCAC AATCTGCCTCGGAAGTAGGG NGS-SSR D 57°C 160/162 
72 ABIL137 TAGCCGGACTGGAAAATGGG TGTGCCGGTTTTGAGAACATAG NGS-SSR D 57°C 0/245 
73 ABIL138 CCCTCTCGGTGATGAAGACG AGAAAGGGACAAACATATGCGG NGS-SSR D 57°C 0/138 
74 ABIL139 CGAAGGTTGTGTCTACTGCG TGCGAATCAAGCAAATGCAC NGS-SSR B 58°C 155/169 

75 ABIL143 CAGAGGCACATAAATGGTTTTGC CTGACACAACTCCAGGTTGC NGS-SSR C 57°C 
A - 0/196       
B - 0/209       
C - 0/216 

76 ABIL148 TCACCGGTAGCATAAGGAGG ACGTGCAGCTTTAGGAGAGG NGS-SSR D 57°C 216/226 

77 ABIL150 GCCTACACATTACCACGTCC CAGTTGTGCTGCGCTGATAC NGS-SSR D 57°C A- 220/234    
B - 225/231 

78 ABIL153 CACTAGACATCCTTTCTGAGGC AGCAAATCCGTGCTTCCTAC NGS-SSR C 57°C 182/185 
79 ABIL154 GGATTTTTCCAGTAGCCGCC TTTTCGGCACGGTATGTACG NGS-SSR D 57°C 204/213 
80 ABIL156 ACCTCCCCGAAGTTGATGAC CTATGCGGTTCATGGACGTG NGS-SSR D 57°C 236/239 
81 ABIL157 GGCAATTGGGAAGTGGCG TTTCTCTTATTGACGTGGAGTTC NGS-SSR M 54°C 251/255 
82 ABIL158 AGCCCATTCCTTCTGCTACC TGTGCCCTGCATTTACAACG NGS-SSR D 57°C 150/166 
83 ABIL163 ACTTGAGGAATCAACGAAACCG GGATTAAGTCAGTGTCCGCC NGS-SSR D 57°C 207/233 
84 ABIL164 GTATTTCAGCCACCACACTCC TCCCACGTTGTATGCGTTTG NGS-SSR B 58°C 214/225 
85 ABIL166 TATGGGACGTAGGAAGAAGC TAGAGCCCCACATGAATCCC NGS-SSR D 57°C 230/249 
86 ABIL167 AACTAGCCAATGCGCCAATC GAGTTCATCTCTTGTAGTCGCC NGS-SSR M 54°C 104/108 
87 ABIL168 AAAGCCGCTATGAGTGCAAG AGTAAAATCTCAACGCCCGC NGS-SSR D 57°C 269/271 
88 ABIL169 CCTGAGGCTGGGTAAAAACC TGGACCCCAAGTGCTAATCC NGS-SSR D 57°C 246/254 
89 ABIL170 GTCAGAGCTGTAGACAAGGAAC GCTCGTCAGTGGTAATCAACC NGS-SSR D 57°C 135/147 
90 ABIL171 TCCCGACATTGTTTCTATTTGC TGAGCTAGCACTCACCAATATC NGS-SSR M 54°C 126/136 
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91 ABIL173 GCTGCACTCTTCGTCTTAGG CACCGCCATCATCTCGAAAG NGS-SSR A 58°C 0/262 
92 ABIL176 TTACGCCTTCAGATCTTGCG TACCCTGCCTGTGAAGACAC NGS-SSR C 57°C 0/175 
93 ABIL180 AGAGCATCAATGAACTCGCC GCTTTTACGAACATCGCACG NGS-SSR D 57°C 249/260 
94 ABIL181 TGAGTCGGCTCGGTTTACTC AAAGTGCAATGTTCACACGC NGS-SSR D 57°C 243/247 
95 ABIL185 CAGTTGCTATCAAGAAACCGC CGGCTTAACATTCCTTGGGC NGS-SSR A 58°C 252/273 

96 ABIL186 ATTCGCAAAACTGTCGAGGC CAACCAGCTTTCCGGTGTAG NGS-SSR D 57°C  A - 183/185    
B - 197/199 

97 ABIL187 TCCACCAAATGTCACTGATACG ATTGGGGCGTTACACAAGTC NGS-SSR M 54°C 162/168 
98 ABIL188 TTATTTGCAACGCCTCTGCC TTGCGGTGAAATGACAACAG NGS-SSR D 57°C 228/232 
99 ABIL189 TCTCCCAGCAACAGATGAGG CATGGATGTCCCCTTGAAAGC NGS-SSR A 58°C 0/255 

100 ABIL192 ACAGATCCAACCTGCTCTCG GTCAAGGGAAGATGGCGTTG NGS-SSR B 58°C 242/148 
101 ABIL193 ACTGCTCTTAGTCCTTCGCC ACAGATAGCCCTTCGTCTTTATC NGS-SSR M 54°C 0/102 
102 ABIL195 TGGATGGTGATAGTGCCTCC AGCGGAATTGCGTTCCTATG NGS-SSR D 57°C 197/201 
103 ABIL197 CGCAAGTGATCCAGCTTTCC GTATCGCCCAACCCCTTTTG NGS-SSR A 58°C 185/189 
104 ABIL198 AATCTGCAACTGATGCGTGC GATAAGGGCTGTTCACACGG NGS-SSR D 57°C 260/262 
105 ABIL199 ACGAGTTCTTTTAGAATGGTTTGAG GCAATCGGATGCACCAAAG NGS-SSR B 58°C 187/206 

106 ABIL200 TAGCACGAGCATGTGCAAAG ACCAATAAAGGTACATCCTCTGG NGS-SSR C 57°C A - 214/234     
B - 220/228 

107 ABIL202 CTCGGCCAGGATAGTGCTTC TTTATGGGCCTACCGAGCTG NGS-SSR D 57°C 241/251 
108 ABIL203 AGTGCAACTTGTTTCTTTTAACTTCC CACCTTCGTTGATGACTGCC NGS-SSR D 57°C 169/183 
109 ABIL204 ATTCTTTGTTGAGCTGGCGG ACCTCACATGGAAATGTGCC NGS-SSR D 57°C 204/206 

110 ABIL205 TGGAGGATGCTCAGTTGGAG CTCCCCTGCCACGTCATATC NGS-SSR B 58°C 
A - 0/173       
B - 0/181       
C - 0/185 

111 ABIL208 ACCCTAGCCTGCAAAAACTATC GTGCTTCAAGAAGAAGCCAAC NGS-SSR C 57°C A -234/237     
B -249/252 

112 ABIL209 GCCATACAGCCTTTGGAACTG GGTCGTGGAGAAAATACGGC NGS-SSR D 57°C 223/229 
113 ABIL210 ACGCCCCCTACATGTTTGAC CTTAGATGTCGGCGGAAACG NGS-SSR D 57°C 224/228 

114 ABIL211 CGTTCTTCCACGCTATCGAC ACAATCATTTCAGTACACCCTGC NGS-SSR D 57°C A - 236/238       
B - 247/257 



 

68 
 

115 ABIL212 GATGGTTTTGGAGCCTCACG ACCTCCAGTGTATAGCAGCC NGS-SSR M 54°C 0/119 
116 ABIL214 ATTTCTGTCCTGCCAACGTG GTTTCTCGCCATACCTTCAGC NGS-SSR D 57°C 170/214 
117 ABIL221 AACATGTCGAGTCAGGAAGG GCTGTTGAAATAACCGGGGG NGS-SSR A 58°C 119/129 
118 ABIL224 AACGATGGTAGTGGGTCATC ACCTGTTCCACTAATTTCATGC NGS-SSR D 57°C 223/226 
119 ABIL225 ACGAGTTCTTTTAGAATGGTTTGAG GCAATCGGATGCACCAAAG NGS-SSR B 58°C 187/206 
120 ABIL226 ACACTCAAAACTGCCGATGG TATGACTTCAAGGCCCGCTC NGS-SSR B 58°C 193/222 
121 ABIL227 AGTAAAACACCCCTACTGCTC TTGAGGATTCCAGCTCCACC NGS-SSR B 58°C 0/207 
122 ABIL228 GCCTCCTCTTCGGCTATGAC CCTGCAAGACGGTTTTCTCG NGS-SSR B 58°C 237/251 
123 ABIL232 ACATAGACTGCAACGTTCTAACAG ACTTCGATACATGCACCAGC NGS-SSR D 57°C 218/228 
124 ABIL233 CAAGCTCAAAGGGTGACGAG ACTCAGTACAACCGGCTCTG NGS-SSR M 54°C 225/228 
125 ABIL234 CCAGACTATGCCCACCCTAC CTTGGAACAGGCAATCGTCC NGS-SSR B 58°C 0/92 
126 ABIL238 AGGTGAAGCTCGCCCTATAC TGTGGCCTTTCCCTCAGAAC NGS-SSR B 58°C 250/263 
127 ABIL243 AGATCTCAAGTACTCAGCCACC ACCGCTTTCGAGCTGATTTG NGS-SSR B 58°C 0/228 
128 ABIL244 CTGGATACACGTGCCAGAAG CGCCTACAAGCCTCCAATTC NGS-SSR D 57°C 153/165 
129 ABIL245 TCAGGAAGTGGAAGCTAGTCG TCGATGTCACTTTTGAGGGC NGS-SSR D 57°C 141/150 
130 ABIL246 GAGCTGTAGATACCCGAGGC CGTGGCTACACCTTTTTCCC NGS-SSR D 57°C 229/231 
131 ABIL247 ACTTTAGTTGACATCTTGTTCTCC GGATTCCTCACCCAAAAGGC NGS-SSR B 58°C 161/175 
132 ABIL250 GCATGTGCACCCCATACTTC TGATCAAGAAAATTCCTGCCCAC NGS-SSR A 58°C 0/146 
133 ABIL251 AGGCAATGAAGATACGGTGC AGCTTGGGGGTGACATAGAC NGS-SSR C 57°C 286/290 
134 ABIL253 TACCCACTAGCAGTGATCCG TCCTAGTTGAAACGTGGGGG NGS-SSR D 57°C 183/185 
135 ABIL254 TTGAGTTTCTAGTTTTCAGCGG AAATCCAAGTTGCCAGAAGTAG NGS-SSR M 54°C 0/115 
136 ABIL257 TATCTGCACCAGCCCTCTTG TCCCTGAAAAGAAGCAAAACCC NGS-SSR A 58°C 0/130 
137 ABIL261 TTAGTTTTCCACGAGAGGTTTG ATGCAGACCGTTGAGTTTGG NGS-SSR D 57°C 139/142 
138 ABIL262 GTTGTCCGACCTTGCAGTTG CGTAGGCGGCACTGATTCC NGS-SSR A 58°C 193/199 
139 ABIL263 CGGCCGAACAGCTTTATCTC ACCCTAATGACGTAGCACCC NGS-SSR C 57°C 437/442 

140 ABIL264 CCACCGGCTTCATAGCAAAG CTGCACCAACGTTTCAATCAG NGS-SSR D 57°C 
A -  0/97  
B - 0/99         

C - 0/105 
141 ABIL265 TATAGTTGCACCCCTCTCCC GACGAGGGTAGGCGAATGTC NGS-SSR D 57°C 123/125 
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142 ABIL268 TCCCAATGCGAGAGTAGACAG TTGTGGAATCCCTGCGAGAG NGS-SSR A 58°C 0/268 
143 ABIL271 CCGAATGACAGTAGAAGGCAAC AGTCACAGCTGATTCATCAATTTC NGS-SSR D 57°C 173/179 
144 ABIL272 GCATCTCTGCGTGGAAGAAC GGTCGTGAAATGCATCGGAG NGS-SSR A 58°C 199/213 
145 ABIL275 GTCGGGTATTTGAGACAGAAGG CCATACTGTACGCCTCTCCC NGS-SSR D 57°C 134/144 
146 ABIL276 GAGTACACAGATATGAACTGCC GAATGAAGGTGACAGCACGG NGS-SSR D 57°C 244/257 
147 ABIL277 TCGTCAGCTCCCAAGATGTG CTTCTGCTGCCGCAAGATAC NGS-SSR D 57°C 170/176 
148 ABIL282 CGTTCCAGAAACCTCGCTTG AACCGGCATTAAACCCGAAG NGS-SSR B 58°C 175/177 
149 ABIL285 ACCTCAGTGTAGCCTTGACC CGGCTGATCCCCAACTTTTC NGS-SSR A 58°C 237/241 
150 ABIL289 ATGGGCGTGAACTGTGTTTC TCTATCATCTGGGTGGACTGC NGS-SSR D 57°C 129/159 
151 ABIL301 GCTACTGTTGCCAAAGCCTC TTACCCGTCAATGTCCTCTC NGS-SSR M 54°C 170/174 

152 ABIL303 ATAAGTTGCACACCCTCGTG GTGCAGGCTATACAAGTAGGAC NGS-SSR M 54°C A -142/167    
B - 0/127 

153 ABIL305 ACATGGAGAGAAATATACTGCACG GTGACCCCCGACTCAAAAATAC NGS-SSR M 54°C 261/270 
154 ABIL308 CCCATGTCAGCCGAAGATTG AGCCTTCATACCTTTTTAGGGAC NGS-SSR D 57°C 0/157 
155 ABIL310 TGCAAGACTCTGCCGACC TCGCTACCATTTTGCCCTAC NGS-SSR M 54°C 197/223 
156 ABIL312 CCTTTCTCAACTGGATGCCG CCCATTATTGGAAAGCACCG NGS-SSR M 54°C 265/267 
157 ABIL315 GCGTTTGGGACTGGCTTATC GTCGAAAACATCTGCATCACG NGS-SSR D 57°C 256/262 
158 ABIL316 TCATACTTTTGCGGGTGCTG AACCGTTGTCGAACAAGTGC NGS-SSR D 57°C 181/183 
159 ABIL320 TGATTAGATTCACGAGCTTGGC ACTTGGTGATGCAGCTAAATG NGS-SSR D 57°C 146/150 
160 ABIL322 AGCTTCTGACCATCAACTTTTC CTTACGCAGGGTTTCTGTGG NGS-SSR D 57°C 172/176 
161 ABIL323 AAGCGATTAACTCATGCCCG CACTCCAAGAAGAGACGTGG NGS-SSR D 57°C 176/188 
162 ABIL324 ATGATTCCGTCCTCGTAGCC GCAATGTTGAACTCAAAGGTGG NGS-SSR D 57°C 161/163 
163 ABIL327 AGCTGAGGTTAAATATCGGGTTG GCATCGACGTGGTGAAAATG NGS-SSR D 57°C 211/221 
164 ABIL328 ACGCGTCGAATTCCATCAG TCCAAATCGTCTACTTCTAGGAC NGS-SSR D 57°C 231/255 
165 ABIL329 TGTTCACACGATAACAGGTTG TGTCCCTTAATTCATAGTCGGC NGS-SSR D 57°C 211/221 
166 ABIL330 AGATTAAAGTCTGGCAATCAACC GGAGGTCACTACTATATTTGACTAGC NGS-SSR M 54°C 189/191 
167 ABIL331 GACATCCTTCATCGCCGTTC ATTGGGAAAACACCTTCCGC NGS-SSR D 57°C 234/254 
168 ABIL332 ACCCAGGTAGGGCAATCTTC AGGGCCAAGTTGTGGACTTC NGS-SSR D 57°C 252/264 
169 ABIL335 GGCTGCATGCCTTTAGTCC ATAAGCTGACCAAAAGGGCG NGS-SSR D 57°C  139/143 
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170 ABIL336 GCCTTCTATGGGACAGGGAC AAGGAAAACCAACTGTATCTGG NGS-SSR D 57°C 201/203 
171 ABIL338 ACATTTCTTTGCAACTGGAGC TGTCATGCAATGGAAGCTTTATC NGS-SSR D 57°C 222/224 
172 ABIL339 TCAACTATGCAGTCGGAAGC ACTTTGGAGCATCAACGCAG NGS-SSR D 57°C 189/205 
173 ABIL342 GCGTTAGTTTCACGACCCAG TACCTCCAAGTTCAGCGGAG NGS-SSR D 57°C 177/195 
174 ABIL344 AGTGGGGAAGTATCGTGCTG AAATCGTGGGACATGGTTGC NGS-SSR D 57°C 172/202 
175 ABIL346 CTAGTTCTTGATCCCGTGCC GGAGCCTCAAGATTGGAACC NGS-SSR D 57°C 102/106 
176 ABIL349 AAACAAGATGCAGCACTCCG CCTTGAAAGGCTAGACATGAAC NGS-SSR D 57°C 230/242 
177 ABIL352 AGCCCCAATCTGTTCTGTAGG CGCGACGTATTGGACTTACC NGS-SSR D 57°C 238/242 
178 ABIL355 CAGGCATACTACAACGTGCG GGGGTCGGCTTGAGAATTTG NGS-SSR D 57°C 140/145 
179 ABIL361 AGTCTAAGCTGAGGGGCAAG GTCGTTAGGATTGGCTGCAC NGS-SSR D 57°C 184/194 
180 ABIL362 AGAAGCTGGGTAACCAACGG GGTGGAAACTGAGCCAAGATG NGS-SSR D 57°C 158/160 
181 ABIL363 ACATTTCTTTGCAACTGGAGC TGTCATGCAATGGAAGCTTTATC NGS-SSR D 57°C 223/225 
182 ABIL368 CTCGACTCTATGCACACGAC ATCCGGCAGTGGGTTATACG NGS-SSR D 57°C 250/262 
183 ABIL369 ACCCATCTAGCTCACGGTTG AGCGGCTTTTGGATTCACAC NGS-SSR D 57°C 164/167 
184 ABIL370 ACAGCGTTGGAGAAAATTAGGAC ACCGATTTACATGGTATCAGAGC NGS-SSR D 57°C 154/156 
185 ABIL371 CCGCCATGTTTCTGCAAAGG ATATGTTCTGTGCAGTGCGG NGS-SSR M 54°C 246/257 
186 ABIL374 TTATCAGCAAGCCTGCGAAC AGTGTTGGGCCTATCAACTATC NGS-SSR D 57°C 260/270 
187 ABIL375 CGGCTCAACCTCTTACTGATG ATCCCACTGAAGCCACCAAC NGS-SSR D 57°C 0/188 
188 ABIL376 ACTGGAAGCAAAGTGAGAAAATC ATGACTCCCATCATCCGTCC NGS-SSR D 57°C 128/132 
189 ABIL377 AAATGTCCGCAAGCACTCTG TCGTTTACGGCGGATCTGG NGS-SSR D 57°C 168/186 
190 ABIL379 GCTGTTGATTGCCCAAATCG CAAGACATTCACCTTGGTCCG NGS-SSR D 57°C 162/168 
191 ABIL380 CCGCAGAGTTAATGCGGAAG CACCGAAAAGCTAACAAACTCC NGS-SSR D 57°C 240/242 
192 ABIL381 ATCTGTCGACCAGTGGAAGG TCCACAAAGCTCGGAAATCG NGS-SSR A 58°C 147/154 
193 ABIL382 CGAAGGCGATTACAGTTCCG AATGTGGTAAGGTCCGAGGC NGS-SSR D 57°C 164/166 
194 ABIL384 TCAATGCAACCAAGAGTTAGAG GTGCTGTGTATCGAGCAACG NGS-SSR D 57°C 250/254 
195 ABIL386 TGGTTGTTATGGCAACTGCTC TGCATATGTGGCAAAGGAAC NGS-SSR D 57°C 117/223 

196 ABIL387 CAACCGTGGCAAGCTCTATG GACTTCAAAATTCCTCGCGTC NGS-SSR D 57°C A - 0/275       
B - 350/353 

197 ABIL388 GATGAAAGGCCAATTCGTGC TGACAACCGGTGTAATTGTCG NGS-SSR D 57°C 222/224 
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198 ABIL392 TTCTATTTCGCCACGTTCGG TCCTCACTGCAATAGTCGGC NGS-SSR D 57°C 217/224 

199 ABIL393 TCGCTAACCCTTTCTTCATGC AGAAAATCTCAGACGCGTGG NGS-SSR D 57°C A -187/189     
B - 205/215 

200 ABIL401 GGGCCAAAATTGGACTTCAAAC CCCATTGGAGAGTACAAACACG NGS-SSR D 57°C 0/89 
201 ABIL402 TGATCAAACCATTCGCTGGC GAGAAGGTCAATTTGGCTGG NGS-SSR C 57°C 189/191 
202 ABIL403 ACATATGCTCCACGCCTCC AGATGGTACCGCACGAATTG NGS-SSR D 57°C 128/132 
203 ABIL404 GTAAGTACTCATGTGATCCGTTCC AGTGCAATGTTCACATATTTACACG NGS-SSR D 57°C 126/136 
204 ABIL408 AACTGTCTGAAAAAGTAGACAAAATAC TACAGAAGGGTGGTTGCCTC NGS-SSR D 57°C 255/265 
205 ABIL409 GGCTTGTAAAATAGGACCTTCTCG GGAAACGCTCCTGCTAATGG NGS-SSR D 57°C 208/212 
206 ABIL412 TGGCCAGTGTTCAGAGTACC GCATATTGTGTTCCCCTCGG NGS-SSR B 58°C 0/260 
207 ABIL415 CGGCACTGTACCCCCATC AATGCGACGTGTGGAATAAG NGS-SSR D 57°C 228/239 

208 ABIL416 GTAGCCTCGCGATGTATTCG TCCGCTGGCGTTTGATATTG NGS-SSR A 58°C A - 252/256     
B- 258/264 

209 ABIL418 CCTCACACGCCTTGATTACG TGTGTATCGAATCTCCAACCG NGS-SSR D 57°C 237 
210 ABIL419 GGCAGAGAGGCCATACTTTTTG ACCTTGTTGCAAATGAGCAG NGS-SSR D 57°C 0/266 
211 ABIL421 GTTCTCCATAGAACCCTCCCC ACAAGAAGGCCATGTGAGTTTC NGS-SSR D 57°C 133/146 
212 ABIL427 AGTCGCACGAGACTGCATAC ACTCTCTGGATAGCGCGTG NGS-SSR C 57°C 150/162 
213 ABIL428 AGGCTGTCAAAAATAGCCCC GATGAGTGTGTTGGCCTTCG NGS-SSR D 57°C 233/247 
214 ABIL429 TCGATTGGTTAGCCCAATTTC TCCGTCCCTGTATAGAGCTG NGS-SSR C 57°C 254/258 
215 ABIL431 GCCATCTGAACATTTGTAAGCC GCAGTTTTCACACGATAATGGG NGS-SSR D 57°C 119/135 
216 ABIL435 GCGTTTGTGGGAGTAGCATC GAGAGAGTGACTGGAAACATAGC NGS-SSR C 57°C 174/182 
217 ABIL436 AGAGGGATGTTCCATGTGCG GCGTCGATTCGCCTTCCTAC NGS-SSR A 58°C 208/215 
218 ABIL437 TCCCCACATAGCTGTTTCTCC CCCTGTATGACCAAAAGCATCC NGS-SSR D 57°C 235/237 
219 ABIL439 ACCACCTTTATGAATTTAGTGCAAC TTCCGTACACTTTATGCCTTATC NGS-SSR C 57°C 256/262 
220 ABIL441 AGTGTGAAAACTGTCTCTACATGC CATTAGCCCCTGCGTTTTGG NGS-SSR A 58°C 263/266 
221 ABIL442 CCGACTGCATTGTTCCTTGG AGATATGCGTCCACCTCCAG NGS-SSR D 57°C 0/232 
222 ABIL444 TGCCGTTTCAACGTTTATTTTG CCAATGCCGCGATCAAGTAG NGS-SSR A 58°C 228/231 

223 ABIL445 AGCCCTGATGATCGCCTTAC TCTGAACAAGATCAAGCCCAAG NGS-SSR D 57°C  A -270/272       
B - 296/298 
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224 ABIL446 CCGAAGCTCTGCAGTATGTG GCTGGTAGATGTTAAGAAGGTCG NGS-SSR C 57°C 240/249 
225 ABIL448 ACGTGACATAAGAACAAAGAGAGC CGGTCTCCTTCGCATTTAGC NGS-SSR D 57°C 188/206 

226 ABIL454 AGACACTCATGCATACGTTCATAC AGATCGAGATCCAACTTTGCG NGS-SSR D 57°C A- 233/247        
B - 263/272 

227 ABIL456 TTGGCCGTACTTTCTCCACG CGACCACAATTTCTCAGCCC NGS-SSR B 58°C  A -232/ 234    
B - 244/256 

228 ABIL458 GGCTAACAACCGAGCATCAC CGGCAAGTGTAAGTTCCCTC NGS-SSR C 57°C A - 208/215       
B - 0/229 

229 ABIL465 AGCCCGAGTATTTTCCTCCC ACCAAAAAGTCCTGCACAGAAG NGS-SSR D 57°C 247/274 
230 ABIL466 TTGCCACGATAGAGGTAGCC CACTCAAGATCCCGCTCTCC NGS-SSR D 57°C 228/234 
231 ABIL467 GCCGTACAGAAGCCTTTTCC TTGCAGCTACGGGTTTTCTG NGS-SSR D 57°C 150/154 
232 ABIL468 GGGACTAAGCATTCAAGTGGC TAGGAGTTGGTTCTCACGGG NGS-SSR D 57°C 142/160 
233 ABIL469 GGAACCAGCTATCCTGGGAG TACCATTGTCACTGTGTGCG NGS-SSR C 57°C 105/111 
234 ABIL470 AGATCACTGCAGAAACCTCC TCCACTGGCGGTCATTTTTC NGS-SSR D 57°C 156/168 
235 ABIL471 ATGGTTTCCGAGCTGAGGTG GCCACGTACCTAAGCATGTC NGS-SSR C 57°C 199/209 

236 ABIL472 TGCATGTAAGAAGGAAAACAGC TCCACCTTTTTGCAGTGAAG NGS-SSR C 57°C A - 190/194     
B - 0/198  

237 ABIL473 TGCACATTAAGCATGAAGTAACG TCAATTCCGTCTCATAAGCAAAC NGS-SSR D 57°C 128/130 

238 ABIL474 TGGAACACTCTTGCAGTTCC ACATAGCAAAACAAGTACCTTCC NGS-SSR D 57°C A - 169/175         
B - 0/204 

239 ABIL476 CGAGTTTGAAATTGCTTCTTCCAC AAAAGTTGTCGGCTTCACCG NGS-SSR B 58°C 0/191 
240 ABIL479 TAGAATGCGCTCTCCACCTC CGACGGTCAATGATGTCTGC NGS-SSR B 58°C 132/152 
241 ABIL480 CTATGCAATCACGAGGTGCC ATGCCAGTAATAGCGGGACG NGS-SSR D 57°C 178/216 

242 ABIL481 TCAATACCAGGTGAAGGTTGC CGCCCCAGCTAGAGTTTTTG NGS-SSR D 57°C A - 164/274  
 B - 242/246 

243 ABIL483 ATCGCCACAGCCAGAGTATC AATGAGTAACAACGCGAGGC NGS-SSR C 57°C 0/192 
244 ABIL484 AGCGCTTGATCTTTGTTCTG TCGGAAATCCGCCACTTG NGS-SSR B 58°C 111/133 
245 ABIL489 TCGCTGCAAAAACATCAAAATAAC TGATGCCTTCAAACGTGAGC NGS-SSR D 57°C 0/203 
246 ABIL491 GAGTGGCTACACTTTCGGTTC TACGTAAGAGCGCATGCAAC NGS-SSR C 57°C  86/90 
247 ABIL493 AATATGGATATAACTCGTTTTTCTGC CACAGTTGGAAGTTCGGTGC NGS-SSR D 57°C 154/173 
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248 ABIL494 GCCGTGATCCAGGCAAGTAG TACTGTCCGGATGCTTCTCC NGS-SSR C 57°C 198/224 
249 ABIL497 TTTGGACTTACATGCGACAAG GCTGCCCAGAAACGTGAAG NGS-SSR D 57°C 215/235 
250 ABIL498 TGAAGTACGCTTTCCGTGAG ATGGCATCGTTTTCCGAAGG NGS-SSR A 58°C 244/246 
251 ABIL499 GGTCCCTTACACAGAAATGGTG TCTATGGTGGACTGCTAAAGTG NGS-SSR C 57°C 109/125 
252 ABIL500 TACCTCGTGTATGAGCTGCC TTTGACCGTAGCCCTGTCTC NGS-SSR C 57°C 212/234 
253 ABIL501 ACTTGAAGCAGAGGTAGCGG CGACACGGTCAGCTTTTCTC NGS-SSR D 57°C 216/226 
254 ABIL505 GAGACATGTGGTTCCTAGCG GGTGCAATCGTGAAGGAGAC NGS-SSR D 57°C 167/169 
255 ABIL506 ATTCCACTCCAGTTCCCTGC GGCCAGTTTCTGTGTTACCG NGS-SSR D 57°C 126/131 

256 ABIL510 TTTACCCGAGGTGCCATTCC GGCTCAGTCAAAAGCAACGG GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

257 ABIL511 GTGACGGGGCATGTTAAAGC TGGACACATTTCATAGAAGGCC GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

258 ABIL512 CATAAATTGCCATCTTCTGCTGC TGTCCTTTTTGTATGTGGTGTGG GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

259 ABIL513 ACCGGTTGAGGTTGGTAAGC TCACATGCAGGCTTTCCTCC GEN-
SSR C 57°C A - 187/192 

B - 0/211 

260 ABIL514 CGTGTGCATTTTGAAAGTGTTGG TGAAGATTGACGGGCAGACC GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

261 ABIL515 TTCGATTACCTCTCCCTGTCC TCTAAACTAGAGGGTCTCTTGTGC GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

262 ABIL516 AAAGCAAGCCGCAATATCGC CTCTACATTCCGCTCCTCCG GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

263 ABIL517 GATAGAGAAAGAGAGTTGCTGGC GTTTTCCACGTGCTTCTGGG GEN-
SSR /F/ 57°C A - 0/214 

B - 0/224 

264 ABIL518 CTTCAGCTCAACTCTCCCCC CATGTTCATACGCACGTCAGG GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

265 ABIL519 CACCCTCTCAAAGGCCTTCG TGGGCAAGCATACTCATCCG GEN-
SSR C 57°C 156/162 

266 ABIL520 GGCCTGCTGTCACTTTATCG ATGAAGGTAAACTACACGCCG GEN-
SSR C 57°C 136/146 

267 ABIL521 GCTGTGTGTTCTCATGTCGC ACAAACGCACACAAATGAAGG GEN-
SSR C 57°C 0/173 
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268 ABIL522 CCAGCAGAGTTCTGTAGCCC TGATTTGTGTTCAATTTCTTCACCC GEN-
SSR C 57°C 132/166 

269 ABIL523 CGGGAAACGGGTATCCATCG GCCCTTCTGATTCAAGAGATTCC GEN-
SSR C 57°C 206/212 

270 ABIL524 CAGCTGAGTGAATTTGAACCCG TGCAGACATAATGCCATTATTCGG GEN-
SSR C 57°C 217/226 

271 ABIL525 ACTCGGAAACCCACAATCTCG AGTATATGTGTTCCCTATGTGCTCC GEN-
SSR C 57°C 206/253 

272 ABIL526 TGGATGAACGACGACGATGG TGCAAAACTCTAGTTTCCCACC GEN-
SSR C 57°C 150/153 

273 ABIL527 GTGATGGAGGTAGGCACACG GAAGGCGGAATAGGCACTCC GEN-
SSR C 57°C A - 163/166   

B - 222/226 

274 ABIL528 AAGGGTGGACTTGGAGAAACC ATGTGCTTCACCGTGTCAGC GEN-
SSR C 57°C 169/171 

275 ABIL529 CTCGATTCTCCTGATCGCCC GACTCACCTCTCTCCAACGG GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

276 ABIL530 GCATCGTGCTTGTGCTATCC GCATCCAAACAAACAAAATGGACG GEN-
SSR D 57°C A - 142/144        

B -193/205 

277 ABIL531 CGAAACAAGGAAATGCACATGG TGTGTCGTATTTCAGCCACC GEN-
SSR C 57°C 178/188 

278 ABIL532 AATTATGCTGGCTTGGGGGC TTTACGTAGGCTGCGGTTGG GEN-
SSR C 57°C 203/212 

279 ABIL533 GCAACGGTGGTGGAAATGG CCCCCACCATTCTTTCCACC GEN-
SSR D 57°C 93/96 

280 ABIL534 AGTTTGATTTCCCAGCACCC TTCTCCACCTCTGTGTTGCC GEN-
SSR C 57°C 230/242 

281 ABIL535 GAGCTTATCCATTGTCCGGC ATGTGTCGTAGTTGCAGTGG GEN-
SSR D 57°C A - 204/210   

B - 238/261 

282 ABIL536 ACCGCAAATTTGGAACGACG AATCTTCAAACGACCACCGC GEN-
SSR C 57°C  0/336  

283 ABIL537 TAGGAGTTGAATCGGCACACC CACACTAGTATGAATTCATTAACCTCG GEN-
SSR C 57°C 178/185 
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284 ABIL538 GAGGAACGACACCAGATTGG GTTCCGCAAATTACTCTCAATTGG GEN-
SSR C 57°C 205/212 

285 ABIL539 GAGGTGGAGGAAGAAGAGCC ACGTAGTAGAAGAGTTGAGAATGC GEN-
SSR C 57°C 134/170 

286 ABIL540 TACCTTATGCGGCGACAGC TCGTAAGTTATGCATAAAATAACGCC GEN-
SSR C 57°C 0/150 

287 ABIL541 TTCAGTAACGGGGAGAAGCG CTCTGTGTTGTAGAACGCCG GEN-
SSR C 57°C 0/175 

288 ABIL542 CACTTTCTTTTGCTCCCCATCC CAATCAATTATACAAACAGTCTTTGCC GEN-
SSR C 57°C 152/174 

289 ABIL543 TGACACTTTAGCCCATTTAGCC CTCACAAGTCACAAAAACTCAATAGG GEN-
SSR C 57°C A - 149/153      

B- 194/197 

290 ABIL544 TGCCCTCACACCAACTGC CTACTCAAGGTGGGACAGGG GEN-
SSR C 57°C 0/153 

291 ABIL545 CCCTTCCAACATCTTCCTCC CTTCTGGGCTCACAAAGATTCC GEN-
SSR C 57°C 0/126 

292 ABIL546 TCTCCTTTTTCACCATTTTCCACC GTTGCAGCTGATCGATCTGG GEN-
SSR C 57°C 163/171 

293 ABIL547 AATTGTGTGTAAAGCGGCGC TTGGCGTCTTCCCAATAAGC GEN-
SSR C 57°C 216/240 

294 ABIL548 GGAATGTAAAGGTGCACGCG ACACACCAAAAGAGTTCATCGC GEN-
SSR D 57°C 161/169 

295 ABIL549 GACACTTTCTTTGGGACACCC CAGTTGACTTGAGGGGTCCG GEN-
SSR D 57°C 206/210 

296 ABIL550 CATGCACACAATCCTTCGGC GCAAGTAAAGATGTCAACAAGATCG GEN-
SSR D 57°C 136/138 

297 ABIL551 TGTGTTCATACGCCACAATTCG GCGGCGAACATGATACTTCC GEN-
SSR D 57°C 197/200 

298 ABIL552 TCAGCAGTTGTAAGAGGCCC CACAATTGGCTCTTTGAATTTAGTGG GEN-
SSR D 57°C 184/216 

299 ABIL553 GGAGATAGTCTTGCCAGGTCC TGTTGTCAGGCCAAATAGCG GEN-
SSR D 57°C 0/156 
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300 ABIL554 GAACCAGCGAAACAGAAGCC GGTAGGTCATCTCCCATGTCG GEN-
SSR D 57°C A - 150/228      

B - 0/168 

301 ABIL555 CCTCTTCAAGTGCTGCATGC ACAGTGTGGATAGCAGTGGC GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

302 ABIL556 GTGGCTGAAACTTTGACATTAACG ACAACATGGGGCTGATAATGG GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

303 ABIL557 TGGCTCTCAACCAAACACCC TTCGACAAAGCAAAATTCGAGC GEN-
SSR C 57°C A - 163/173        

B - 176/181 

304 ABIL558 AAACCAAAAGCTTTGGCCGC ATCACTAAGCCTCGTCTCGG GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

305 ABIL559 AGTTCTCGAACGCCTCTTCC CTCCATAGTTTTTCGAGTCTCGG GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

306 ABIL560 GAGCATGCATTTGAGAGAGTGG GAGGGCTTTTGGAAACTGGG GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

307 ABIL561 TGTGTGTAGATGGAGGAACAGG CCACCAAAGCATTCTTGAATTGC GEN-
SSR C 57°C 120/132 

308 ABIL562 ACACTGTGCATAACCTCTCTGG AAGCCTCCACGTCCATTTCC GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

309 ABIL563 ACTCTGCGTCATTACACTCCC TTGATTTCCTGGCCAGTCCC GEN-
SSR D 57°C 190/218 

310 ABIL564 CAAAGCCTTGTGCCAGTAGG AAATTGATGGAGCAAGTTTATCCG GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

311 ABIL565 CGAACTTCTCTTACCAAACGCC CCGATTTCAAGCTGCGAACC GEN-
SSR C 57°C 161/199 

312 ABIL566 TGGTCGGTATTAAAACTTCTCGC TCGCGTTTTCTTTATTGAGAATGC GEN-
SSR C 57°C 188/191 

313 ABIL567 TTCGGCCAGCAACAACTACG CCATCTCCACCACTCCTTCC GEN-
SSR C 57°C 207/216 

314 ABIL568 ATCAGAATGTTGCGAATTGCG CGCCTCTCTTCTTCTCTCTCG GEN-
SSR C 57°C 171/189 

315 ABIL569 TGTTAATTTGAGGCACTAAGTGTGG CCCCTTTGCAGAAAACAAAATGG GEN-
SSR C 57°C 156/160 
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316 ABIL570 TTATCATGGTGGGGACTGCG GTTCATTTGACTTGGAGGATCGG GEN-
SSR C 57°C 0/220 

317 ABIL571 ACGATGTCCATTTCTGTCGC TGACAAATTACCGACGGATATACC GEN-
SSR C 57°C 168/174 

318 ABIL572 GGAAACCACCCTCCTTCCG ACGATCCGTTCTCACAATCG GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

319 ABIL573 GAAGGTCTACGGCTCAGAGG GGGAAACACATAGTTGCTCGC GEN-
SSR D 57°C 158/164 

320 ABIL574 GTGATGTCAACTGAGCAGCC TCCAGTGACTTTGATGGGAGG GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

321 ABIL575 TGTGGGTTCTCACCAGATCC GGATCTTGAGGACGTATCGCC GEN-
SSR D 57°C 97/101 

322 ABIL576 CCTTCAAACTTGTATCTGGCTGC TCTCAGTGTTCCCTTCATGGC GEN-
SSR D 57°C 192/225 

323 ABIL577 GTCCATCTCCTGCATCTCCC CTCCTGCCAGCAGTACTTCC GEN-
SSR D 57°C 161/162 

324 ABIL578 GTATATTTCCGGGGGCAGGG GGAGAGCATTGGCATTATCTGG GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

325 ABIL579 CATATTGCAAGAACACAACATGGG TACCACCTCCACCACACTGG GEN-
SSR D 57°C A -120/130      

B - 0/114 

326 ABIL580 ACACCGCTCTTATTTGAGGAGG GAGAGCATGTTTACTGCCGC GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

327 ABIL581 AGAGAACACACACTCTGCCC ATGTGGAAGAGGGCTAAGGC GEN-
SSR D 57°C A - 187/191     

B - 208/228 

328 ABIL582 ACCAAACTCAACATCCAGTGC ACTCGCCCCTTCTAATTGGG GEN-
SSR D 57°C 185/190 

329 ABIL583 CATCATTGCATTACAAATGGAAGGC CGGCTCCGAGAAAGAAGTGG GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

330 ABIL584 TGGTGAAGGGGAGGAGTAGG ACAATCCCACTCCCACAACC GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

331 ABIL585 GCACATCAAAAGTAACGACAGC ATGAAAGGTGAGAGGTTGTTCC GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 
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332 ABIL586 TTCATGGCTTCCCTCTTGGC ACACAGCAAAGAAACACGGG GEN-
SSR /-/ 57°C /-/ 

333 ABIL587 ACTTGGCGTAGGGTTGTACG TTTGTGTCTGTGATGAATCAAACC GEN-
SSR C 57°C A - 0/165     

 D - 0/192 

334 ABIL588 TCTGCTGCTAGACAAAGCCC GCATCGCATATAAGGAGCTGC GEN-
SSR C 57°C 179/187 

335 LAF1 GGGATTCGACTGCCTTGATA AATGCCATTTCCCACCACT EST-SSR /F/ 57°C 250/256 
336 LAF5 CAAATGACCCCATCAACAA GTATGATCCCATCCCGTGAG EST-SSR /F/ 57°C 224/240 
337 LAF8 TGCAATCCTCCTATGTGTTGTC TTGGAGTTGCTGTGGATGAG EST-SSR /F/ 57°C 235/241 
338 LAF9  GAGCTGCGAGTGTGAGTCAG TTTACTTGGGGGACGTTGAG EST-SSR /F/ 57°C 0/152 
339 LAF15 AAGCGGAAGTGGATTCATGT GCAAGATTGCATTAGCACGA EST-SSR /F/ 57°C 154/160 
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Приложение 2  Сравнение на позициите на анализираните SSR локуси в конструираната 
геномна карта при сорт Хемус и местата на хибридизиране на съответните PCR праймери 
за амплифициране на SSR локусите, в геномната последователност на сорт Мunstead. 
Представянето на локусите следва подредбата им в генетичната карта от Фигура 5. 
Позициите на локусите в генетичната карта са представени в сМ. Позицията на праймерите 
е представена в Мбд (милиона базови двойки) спрямо началото на съответната хромозомна 
последователност депозирана в Genbank 
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/genome/GCA_028984105.1/). Липсата на хомоложна 
последователност или наличието и в друга хромозома са посочени в коментари. Големината 
на всяка хромозомна последователност е представена в легендата към всяка подточка. За 
пълнота в таблиците са включени и SRAP локусите без посочване на местата им в геномната 
/ хромозомните последователности, тъй определянето им не е коректно. 

 

Група на свързване 1 съответства на Хромозома 1.  

Номер на локуси :23 

Дължина на LG групата (сМ): 154  

Средна дължина на локус (сМ); 6.71 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 43.13  

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 89.8% 

 

 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 (с
М

) Резултати от BLAST 
в реф. геном 

Коментар 
Хр. № Място 

(Мбд) 

LG1 1 
E5M3-

253 0.000 

na na 

  

LG1 2 
ABIL510 2.207 

CH1 1.64 
  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/genome/GCA_028984105.1/
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LG1 3 
ABIL511 6.763 

CH1 8.52 PCR продукта е анализиран с Agilent 
5200 Fragment Analyzer system 

LG1 4 

ABIL14 10.718 

CH1(m) 9.03 

Няколко BLAST резултата на "F" 
праймерната секвенция на хромозоми 
1;3;10;20;23 и "R" праймера секвенция 
на хромозоми 1;3;10;20 

LG1 5 ABIL512 18.647 CH1 10.4 PCR продукта е анализиран с Agilent 
5200 Fragment Analyzer system 

LG1 6 E5M3-
303 25.991 

na na 
  

LG1 7 
ABIL97A 32.044 

CH1(m) 15.05 Два BLAST резултата на хромозоми 1 
(ABIL97A) и 10 (ABIL97B) 

LG1 8 
ABIL264D 44.524 

CH1(m) 18.79 
 Два BLAST резултата на праймерната 
секвенция на  хромозоми 1(ABIL264D) 
и 13 (ABIL264A) 

LG1 9 ABIL388 51.473 CH1 18.91   

LG1 10 ABIL361 66.839 CH1(m) 23.5 Два BLAST резултата на хромозоми 
1(ABIL361) и 13 

LG1 11 ABIL418 75.036 CH1(m) 31.37 Два BLAST резултата на хромозоми 1 
(ABIL418)  и 12 

LG1 12 ABIL514 83.796 CH1 24.9   

LG1 13 
ABIL261 90.962 

CH1 25.13 Два BLAST резултата на "R" праймера 
на  хромозоми 1 и 19 

LG1 14 
ABIL371 100.834 

CH1 26.61 
  

LG1 15 ABIL352 107.193 CH1 26.79   

LG1 16 
ABIL271 111.163 

CH1 32.16 
  

LG1 17 ABIL516 117.240 CH1 34.79   

LG1 18 
ABIL211A 124.946 

CH1 (m) 37.83 
 Два BLAST резултата на праймерната 
секвенция на  хромозоми 1(ABIL211A) 
и 12(ABIL211B)  

LG1 19 ABIL446 131.170 CH1 40.38   

LG1 20 E2M10-
122 131.772 

na na 
  

LG1 21 ABIL8 149.459 CH1 39.07   

LG1 22 
ABIL515 163.053 

CH1 30.38 
  

LG1   ABIL24 * CH10** ** 

*- маркерът показва изкривяване на 
сегрегацията и промени в картата LG1 
** - BLAST  резултати на праймерни 
последователности само на 
хромозома 10 
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Група на свързване 2 съответства на Хромозома 2.  

Номер на локуси : 19 

Дължина на LG групата (сМ): 108.82 

Средна дължина на локус (сМ): 5.73 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 40.25 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 95.5 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 
Ра

зп
ол

ож
ен

ие
 (с

М
) 

Резултати от BLAST в 
реф. геном Коментар 
Хр. № Място (Мбд) 

LG2 
1 

ABIL163 0.000 CH2 
1.08 

  

LG2 
2 

ABIL519 14.079 CH2(m) 
4.48 

Два BLAST резултата на „R” 
праймера на хромозоми 2 и 
24 

LG2 

3 

ABIL437 20.013 CH3(m) 4.92 

BLAST резултати на 
праймерни 
последователности на 
хромозоми 3 и 20;                               
няма ясно попадение на 
хромозома 2 

LG2 4 ABIL26 27.061 CH2 5.08   

LG2 5 ABIL327 30.401 CH2 7.4   

LG2 
6 

ABIL393A 32.019 CH2(m) 
9.51 

Два BLAST резултата на 
хромозоми 2 (ABIL393A) и 
24 (ABIL393B) 

LG2 
7 

ABIL473 34.196 CH2 
13.35 

Няколко BLAST попадения 
на „R” праймера на 
хромозома 2 

LG2 

8 

ABIL530A 38.941 CH2(m) 

15.18 

BLAST попадения на 
праймерните секвенции на 
хромозоми: 2 (ABIL530A), 5 
(ABIL530B), 11 
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LG2 
9 

ABIL91B 47.024 CH2(m) 
20.08 

Два BLAST резултата на 
хромозоми: 2 (ABIL91B) и 5 
(ABIL91A) 

LG2 10 ABIL268 53.123 CH2 22.94   

LG2 
11 

ABIL520 63.411 CH2 
30.04 

  

LG2 12 ABIL181 69.125 CH2 31.68   

LG2 13 ABIL113 71.298 CH2 35.33   

LG2 14 ABIL115 74.303 CH2 35.37   

LG2 15 
ABIL263 77.943 CH2(m) 37.22 Два BLAST резултата на 

хромозоми: 2 и 5 

LG2 16 ABIL125 82.903 CH2 37.36   

LG2 17 E7M10-
107 86.136 na na 

  

LG2 
18 

ABIL310 105.819 CH2 
38.96 

Два BLAST резултата на „R” 
праймера на хромозоми 2 и 
5 

LG2 
19 

ABIL87 123.379 CH2 
39.51 

Два BLAST резултата на „R” 
праймера на хромозоми 2 и 
5 

 

Група на свързване 3 съответства на Хромозома 3.  

Номер на локуси : 26 

Дължина на LG групата (сМ): 103.45 

Средна дължина на локус (сМ): 3.98 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 39.09 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 96 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 (с
М

) Резултати от BLAST 
в реф. геном 

Коментар 
Хр. № Място 

(Мбд) 



 

83 
 

LG3 

1 

ABIL382 0.000 CH3(m) 

1.54 Два BLAST резултата на "F" праймера 
върху хромозоми 3 и 20 

LG3 2 ABIL75 6.429 CH3 1.64  
LG3 3 ABIL308 15.192 CH3 1.89  

LG3 4 ABIL381 24.126 CH3(m) 3.13 Два BLAST резултата на "F" праймера 
върху хромозоми 3 и 20 

LG3 5 ABIL315 25.081 CH3 3.27   

LG3 6 ABIL521 31.107 CH3(m) 4.33 Два BLAST  резултата върху хромозоми 3 
(ABIL521) и 20 

LG3 
7 

ABIL579C 31.489 CH3(m) 
3.31 Два BLAST  резултата върху хромозоми 3 

(ABIL579C) и 20 (ABIL579A) 
LG3 8 ABIL45 35.979 CH3 6.36   
LG3 9 ABIL209 38.370 CH3 6.36   
LG3 10 ABIL197 41.707 CH3 7.62   

LG3 11 ABIL387A 46.453 CH3(m) 9.95 Два BLAST  резултата върху хромозоми 3 
(ABIL387A) и 23 (ABIL387B) 

LG3 
12 

ABIL39 47.980 CH3(m) 
10.5 Два BLAST  резултата върху хромозоми 3 

(ABIL39) и 23 
LG3 13 ABIL506 50.736 CH3 10.79   

LG3 

14 

ABIL456A 59.215 

CH(m) * 

– няколко BLAST  резултата на различни 
хромозоми, включително пълен удар на 
хромозома 25 (ABIL456B) и частичен 
върху хромозома 3 (ABIL456A) 

LG3 15 ABIL305 64.244 CH3 11.78   
LG3 16 ABIL322 67.422 CH3 12.57   
LG3 17 ABIL63 71.696 CH3 20.21   
LG3 18 ABIL439 75.335 CH3 20.71   
LG3 19 ABIL312 78.670 CH3 20.79   

LG3 20 E10M8-
281 83.286 na na   

LG3 21 E5M3-
309 84.776 na na   

LG3 22 ABIL27 88.645 CH3 27.25   
LG3 23 LAF8 92.119 CH3 29.96   

LG3 24 ABIL282 99.808 CH3(m) 31.94 Два BLAST  резултата върху хромозоми 3 
(ABIL282) и 4 

LG3 25 ABIL180 104.316 CH3 35.91   
LG3 26 ABIL523 107.927 CH3 38.74   
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LG3 

27 
E2M10-

172 112.066 

na na 

  

LG3 

28 ABIL522 119.861 CH3 

39.09 

  

LG3 29 ABIL85 127.398 

CH(m) 30.98 
Няколко BLAST  резултата върху 
различни хромозоми 

 

Група на свързване 4 съответства на Хромозома 4. 

Номер на локуси : 22 

Дължина на LG групата (сМ): 103.61 

Средна дължина на локус (сМ): 4.71 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 38.48 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 91.6 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 (с
М

) Резултати от BLAST в 
реф. геном 

Коментар 
Хр. № Място 

(Мбд) 

LG4 
1 

ABIL221 0.000 CH4 
0.3 

  

LG4 2 ABIL62 9.991 CH4(m) 0.58 Два BLAST  резултата върху хромозоми 
4 (ABIL62) и 14 

LG4 3 ABIL349 23.299 CH4 1.05   
LG4 4 ABIL524 30.549 CH4 1.18   
LG4 5 ABIL338 55.132 CH4 5.61   

LG4 
6 

ABIL363 57.089 CH4 
5.61 

  

LG4 7 ABIL316 58.999 CH4(m) 10.05 BLAST  резултати на "R" праймера 
върху различни хромозоми 

LG4 
8 

ABIL428 62.924 CH4 
13.42 
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LG4 9 

ABIL208B 68.061 

CH14(m) 14.07 
Два BLAST  резултата върху хромозоми 
4 (ABIL205B) и 14 (ABIL205A) 

LG4 
10 

ABIL445B 75.110 CH15 
** ** – BLAST попадение върху 

хромозома 15 

LG4 

11 

ABIL454B 75.110 

CH4(m) 15.95 

BLAST  резултати върху хромозоми 4 
(ABIL454B), 14 (ABIL454A);  резултати 
на "R" праймера върху няколко 
хромозоми; позицията е определена 
чрез BLAST на SSR последователността 

LG4 12 

ABIL526 80.837 CH4 

18.27 

  
LG4 13 ABIL7 86.556 CH4 24.59   
LG4 14 ABIL484 92.728 CH4 25.69   

LG4 15 ABIL527B 96.268 CH4 27.01 Два BLAST  резултата върху хромозоми 
4 (ABIL527B) и 5 (ABIL527A) 

LG4 
16 

ABIL480 102.278 CH4 
31.16 Позицията е определена чрез BLAST на 

SSR последователността 
LG4 17 ABIL195 112.571 CH4 33.76   

LG4 
18 

ABIL586 119.698 
CH4(m) 34.3 BLAST  резултати върху различни 

хромозоми 
LG4 19 ABIL323 124.913 CH4 34.65   

LG4 20 E3M1-
482 129.553 na na   

LG4 21 ABIL245 131.812 sc_293 ** 
** – BLAST попадение върху скафолд 
246 

LG4 22 E3M6-98 141.748 na na   

LG4 

* 

ABIL205B 

* 

CH4(m) 

3.68 

BLAST  резултати върху хромозоми 4 
(ABIL208B), 7, 11, 12 (ABIL208A) и 19                                            
*– маркерът показва изкривена 
сегрегация и води до промени в 
картата на LG4 

LG4 * 

ABIL528 

* 

CH4(m) 

36.53 

Два BLAST  резултата върху хромозоми 
4 (ABIL528) и 24                                                                       
*– маркерът показва изкривена 
сегрегация и води до промени в 
картата на LG4 
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Група на свързване 5 съответства на Хромозома 5. 

Номер на локуси : 12 

Дължина на LG групата (сМ): 86.01 

Средна дължина на локус (сМ): 7.17 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 35.7 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 94.6 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 
(с

М
) 

Резултати от BLAST 
в реф. геном 

Коментар 
Хр. № Място 

(Мбд) 

LG5 1 ABIL527A 0.000 CH5(m) 1.86 Два BLAST  резултата върху хромозоми 4 
(ABIL527B) и 5 (ABIL527A) 

LG5 2 ABIL103 7.016 CH5 6.25   
LG5 3 LAF9 13.386 CH5 6.25   
LG5 4 ABIL277 20.371 CH5 9.89   
LG5 5 ABIL330 29.445 CH5 15.47   
LG5 6 E4M1-85 41.079 na na   

LG5 
7 

ABIL13 48.479 CH5 
28.14 

  
LG5 8 ABIL112 57.692 CH5 29.29   

LG5 
9 

ABIL530B 80.630 CH5(m) 
32.87 

BLAST  резултати на праймери върху 
хромозоми 2 (ABIL530A), 5 (ABIL530B), 
11 

LG5 10 ABIL531 92.823 CH5 34.68   

LG5 
11 

ABIL164 100.519 CH5 
34.68 

  

LG5 
12 

ABIL107 116.892 (m) 
** 

** – BLAST  резултати на SSR 
последователността върху различни 
хромозоми, но не и върху хромозома 5 

LG5   ABIL532 

* 

CH5 

35.64 
* – маркерът показва изкривена 
сегрегация и води до промени в картата 
на LG5 
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LG5   ABIL529 

* 

CH5 

8.4 *- маркерът показва изкривена 
сегрегация и води до промени в картата 
на LG5 

LG5   ABIL301 

* CH5(m) 8.02 

BLAST  резултати на "F" праймера върху 
различни хромозоми                                                                     
*– маркерът показва силна изкривена 
сегрегация и промени в картата на LG5 

LG5   

ABIL91A * CH5(m) 31.01 

Два BLAST  резултата върху хромозоми 2 
(91B) и 5 (91A); прикачен към LG5 при 

LOD5 *– маркерът показва силна 
изкривена сегрегация и промени в 

картата на LG5 
Група на свързване 6 съответства на Хромозома 6. 

Номер на локуси : 21 

Дължина на LG групата (сМ): 172.22 

Средна дължина на локус (сМ): 7.83 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 35.32 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 99.4 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 
(с

М
) 

Резултати от 
BLAST в реф. 

геном Коментар 

Хр. № Място 
(Мбд) 

LG6 
1 

ABIL517A 0.000 CH6(m) 0.08 
Два BLAST  резултата върху хромозоми 1 
(ABIL517C) и 6 (ABIL517A) 

LG6 
2 

ABIL538 18.092 CH6(m) 
0.28 Два BLAST  резултата върху хромозоми 1 

и 6 (ABIL538) 
LG6 3 ABIL66 36.009 CH6 0.55   
LG6 4 ABIL251 49.643 CH6 0.59   

LG6 
5 

ABIL539A 75.701 CH6 
1.88 

  
LG6 6 ABIL540 86.570 CH6 3.64   

LG6 

7 

E3M1-
210 86.573 

na na 

  

LG6 
8 

ABIL458B 95.155 
**   

** – няма BLAST попадение върху 
хромозома 6;  резултати върху 
хромозоми 9 (ABIL458A) и 24 
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LG6 9 E6M4-
290 97.938 na na   

LG6 10 E6M4-
288 98.268 na na   

LG6 11 ABIL533 103.324 CH6 8.03   

LG6 12 ABIL376 108.562 CH6 11.72 the position was determined after BLAST 
with the sequence of SSR region 

LG6 
13 E3M10-

103 113.041 
na na 

  
LG6 14 ABIL342 120.201 CH6 5.14   

LG6 15 ABIL154 132.418 CH6 17.44 BLAST резултати на "R" праймера върху 
хромозоми 1, 6, 11, 12 и 21 

LG6 
16 

ABIL542 134.841 CH6 
18.22 

  

LG6 17 ABIL481B 137.903 **   ** - няма BLAST резултат на хромозома 6; 
има на хромозома 8 (ABIL481A) 

LG6 
18 

ABIL328 141.218 CH6 
20.76 

  

LG6 19 ABIL120 145.107 CH6 27.99 BLAST резултати на "R" праймера върху 
хромозоми 6, 11 и 21 

LG6 20 ABIL537 154.725 CH6 33.88   
LG6 21 ABIL1B 180.243 CH6 35.18   

LG6 

  ABIL493 

* CH6 13.86 

BLAST резултати на "R" праймера върху 
хромозоми 1, 3, 5, 6, 7, 12, 17 и 23; – 

маркерът показва изкривена сегрегация 
и води до промени в картата на LG6 

 

 

Група на свързване 7 съответства на Хромозома 7 

Номер на локуси : 21 

Дължина на LG групата (сМ): 167.25 

Средна дължина на локус (сМ): 7.96 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 34.57 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 98.8 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

а
не

 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
о

ж
ен

ие
 

(с
М

) Резултати от 
BLAST в реф. 

геном 
Коментар 
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Хр. № Място 
(Мбд) 

LG7 
1 

ABIL265 0.000 
CH7 0.05 Позицията е определена чрез BLAST на 

SSR последователността 
LG7 2 ABIL214 7.703 CH7 0.22   

LG7 3 ABIL150A 26.533 CH7 0.96 BLAST резултати на "R" праймера върху 
хромозоми 7, 13, 15 и 25 

LG7 
4 

ABIL386 33.274 
CH7 1.03 

  

LG7 
5 

ABIL41 39.582 
CH7(m) 1.12 Два BLAST резултата на хромозоми 7 

(ABIL41) и 15 
LG7 6 ABIL546 0.000 CH7 5.23   

LG7 

7 

E3M10-
221 6.011 

na na 

  

LG7 8 E6M4-
203 13.119 na na   

LG7 9 ABIL158 19.921 CH7 7.07   

LG7 
10 

ABIL472A 29.561 
CH7(m) 7.28 BLAST резултати на няколко хромозоми, 

включително 7 (ABIL472A) и 8 (ABIL472B) 
LG7 11 ABIL441 32.875 CH7 10.47   

LG7 12 ABIL554B 40.466 CH7(m) 11.61 Два BLAST резултата на хромозоми 7 
(ABIL554B) и 8 (ABIL554A) 

LG7 13 ABIL498 49.048 CH7 16.03   
LG7 14 ABIL547 53.668 CH7 20.43   

LG7 
15 

ABIL109 59.797 
CH7 22.33 

  

LG7 
16 

ABIL61B 65.147 
CH7(m) 27.73 BLAST резултати на няколко хромозоми, 

включително 7 (ABIL61B) и 12 (ABIL61A) 
LG7 17 ABIL136 70.105 CH7 28.84   
LG7 18 ABIL171 77.709 CH7 29.78   

LG7 
19 

ABIL468 82.248 
CH7 30.89 BLAST резултати на "R" праймера върху 

няколко хромозоми 
LG7 20 ABIL133 117.279 CH7 34.21   
LG7 21 ABIL380 120.615 CH7 34.21   
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Група на свързване 8 съответства на Хромозома 8.  

Номер на локуси : 15 

Дължина на LG групата (сМ): 80.61 

Средна дължина на локус (сМ): 5.37 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 33.58 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 95.8 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 
Ра

зп
ол

ож
ен

ие
 

(с
М

) 

Резултати от 
BLAST в реф. 

геном Коментар 

Хр. № Място 
(Мбд) 

LG8 1 E6M10-
186 0.000 na na   

LG8 2 ABIL552 13.055 CH8 1.31   
LG8 3 ABIL339 17.518 CH8 4.5   

LG8 
4 

ABIL472B 20.275 CH8(m) 
12.37 

BLAST hits on several chromosomes 
including cromosome 7 (ABIL472A) and 

chromosome 8 (ABIL472B) 

LG8 
5 

ABIL123 21.248 CH8 
12.78 

  

LG8 6 E6M4-
177 26.512 na na   

LG8 

7 

E5M3-
133 28.143 

na na 

  
LG8 8 ABIL549 29.891 CH8 20.13   
LG8 9 ABIL550 33.401 CH8 20.26   

LG8 
10 

ABIL548 34.014 CH8 
20.88 

  

LG8 11 ABIL257 34.964 CH8(m) 22.88 Два BLAST резултата на хромозоми 7 
(ABIL257) и 10 

LG8 12 ABIL481A 39.967 CH8 28.67   
LG8 13 ABIL554A 44.126 CH8 30.62   
LG8 14 ABIL408 70.504 CH8 32.89   
LG8 15 ABIL203 80.209 CH8 33.47   
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LG8 

  ABIL553 * CH8 

20.47 *- маркерът показва изкривена 
сегрегация и води до промени в картата 

на LG6 

LG8   ABIL551 

* CH8 18.14 

**– BLAST резултати на „R“ праймера 
върху няколко хромозоми 
*– маркерът показва изкривена 
сегрегация и води до промени в картата 
на LG6**  

  

 

Група на свързване 9 съответства на Хромозома 9. 

Номер на локуси : 12 

Дължина на LG групата (сМ): 73.22 

Средна дължина на локус (сМ): 6.10 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 33.03 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 63.0 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 
(с

М
) 

Резултати от 
BLAST в реф. 

геном Коментар 

Хр. № Място 
(Мбд) 

LG9 1 ABIL192 0.000 CH9(m) 10.06 Два BLAST резултата на хромозоми 9 
(ABIL192) и 17 

LG9 2 
ABIL143A 7.224 

CH9(m) 15.61 Два BLAST резултата на хромозоми 9 
(ABIL143A) и 17 (ABIL143C) 

LG9 3 ABIL17 15.552 CH9 16.13   

LG9 4 
ABIL243 31.386 

CH9(m) 20.16 Два BLAST резултата на хромозоми 9 
(ABIL243) и 17 

LG9 5 
ABIL458A 38.849 

CH9 20.67 
  

LG9 6 ABIL157 42.843 CH9 20.9   

LG9 7 

ABIL34 45.593 

CH9(m) 22.22 

Два BLAST резултата на хромозоми 9 
(ABIL34) и 17 
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LG9 8 
ABIL541 46.550 

CH9(m) 23.95 Два BLAST резултата на хромозоми 6 и 9 
(ABIL541) 

LG9 9 ABIL246 51.898 CH9(m) 29.25 Два BLAST резултата на хромозоми 9 
(ABIL246) и 17 

LG9 10 
ABIL556 59.071 

CH9 30.51 
  

LG9 11 
ABIL419 67.908 

CH9 30.87 
  

LG9 12 E6M5-
217 75.118 na na   

 

 

 

Група на свързване 10 съответства на Хромозома 10. 

Номер на локуси : 12 

Дължина на LG групата (сМ): 134.11 

Средна дължина на локус (сМ): 11.18 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 32.61 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 98.3 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 (с
М

) Резултати от BLAST 
в реф. геном 

Коментар 
Хр. № Място 

(Мбд) 

LG10 
1 

ABIL97B 0.000 CH10(m) 0.14 
Два BLAST резултата на хромозоми 1 

(ABIL97A) и 10 (ABIL97B) 

LG10 

2 

ABIL587B 25.583 

sc229 
CH10(m) 0.66 

BLAST резултати в различни хромозоми, 
включително скафолд 229 и хромозоми 

10 и 23. В хромозома 10 има 
хомоложни последователности на трите 

SSR региона. 

LG10 

3 

ABIL587A 27.753 

sc229 
CH10(m) 0.66 

BLAST резултати в различни хромозоми, 
включително скафолд 229 и хромозоми 
10 (ABIL229A, ABIL229B) и 23(ABIL229D). 

В хромозома 10 има хомоложни 
последователности на трите SSR 

региона. 
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LG10 
4 

ABIL535A 55.663 CH10(m) 
12.66 Два BLAST резултата на хромозоми 10 

(ABIL535A) и 11 (ABIL535B) 

LG10 5 ABIL401 61.708 **   ** - няма BLAST резултат на хромозома 
10; има на хромозоми 1, 2, 7 и 24 

LG10 6 E2M10-
197 69.551 na na   

LG10 
7 

ABIL128 79.376 CH10 
14.9 

  

LG10 
8 

ABIL2 83.891 CH10 
18.66 BLAST резултати на "F" праймера върху 

няколко хромозоми 

LG10 9 E3M1-
289 92.684 CH10     

LG10 10 ABIL238 102.599 CH10(m) 28.24 Два BLAST резултата на хромозоми 10 
(ABIL238) и 1 

LG10 
11 

ABIL137 107.522 CH10 
29.39 

  
LG10 12 ABIL16 113.309 CH10 30.98   

 

 

 

 

 

Група на свързване 11 съответства на Хромозома 25.  

Номер на локуси : 12 

Дължина на LG групата (сМ): 76.24 

Средна дължина на локус (сМ): 6.35 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 31.76 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 95.2 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 (с
М

) Резултати от BLAST 
в реф. геном 

Коментар 
Хр. № Място 

(Мбд) 

LG11 
1 

ABIL543A 0.000 CH11(m) 
0.78 Два BLAST резултата на хромозома 11 

(ABIL543A и ABIL543B) 



 

94 
 

LG11 
2 

ABIL534 11.318 CH11 
0.94 

  

LG11 3 ABIL543B 18.741 CH11(m) 1.94 Два BLAST резултата на хромозома 11 
(ABIL543A и ABIL543B) 

LG11 
4 

ABIL545 39.966 CH11 
3.78 BLAST резултати на "F" праймера върху 

хромозоми 3, 11, 21 и 25 
LG11 5 ABIL375 43.496 CH11 6.22   

LG11 
6 

ABIL581A 49.274 CH11(m) 
** ** - няма BLAST резултат на хромозома 

11; има на хромозома 21  

LG11 7 ABIL9 52.032 CH11(m) 13.15 Два BLAST резултата на хромозоми 11 
(ABIL9) и 21 

LG11 8 ABIL43 52.032 CH11 21.96   

LG11 
9 

ABIL535B 55.376 CH11(m) 26.34 
Два BLAST резултата на хромозома 10 

(ABIL535A) and 11(ABIL535B) 
LG11 10 ABIL416B 76.964 CH11 30.43   

LG11 
11 

ABIL92 76.964 CH11 
30.45 Позицията е определена чрез BLAST на 

SSR последователността 
LG11 12 ABIL77 86.212 CH11 31   

 

Група на свързване 12 съответства на Хромозома 12.  

Номер на локуси : 22 

Дължина на LG групата (сМ): 138.18 

Средна дължина на локус (сМ): 6.28 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 31.37 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 84 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 (с
М

) Резултати от BLAST 
в реф. геном 

Коментар 
Хр. № Място 

(Мбд) 

LG12 
1 

ABIL558 0.000 CH12 
0.02 

  

LG12 
2 

ABIL467 12.111 CH12 
0.52 

  
LG12 3 ABIL559 17.936 CH12 0.54   

LG12 
4 

ABIL557B 23.395 CH12(m) 
0.71 Два BLAST резултата върху хромозоми 

12 (ABIL557B) и 25 (ABIL557A) 
LG12 5 ABIL56 45.150 CH12 1.62  
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LG12 
6 

ABIL61A 71.252 CH12(m) 
1.99 

BLAST резултати върху няколко 
хромозоми, включително хромозома 7 

(ABIL61B) и хромозома 12 (ABIL61A) 

LG12 7 E2M10-
216 72.577 na na   

LG12 8 ABIL560 82.767 CH12 2.79   

LG12 
9 

ABIL166 90.122 CH12 
4.2 

  
LG12 10 ABIL561 96.789 CH12 5.46   

LG12 11 ABIL210 100.131 CH12(m) 6.37 BLAST резултати върху хромозоми 1 
(ABIL211A) и 12 (ABIL211B) 

LG12 
12 

ABIL48 102.875 CH12 
7.92 

 

LG12 
13 

ABIL211B 104.493 CH12(m) 
10.23 

Два BLAST резултата от праймерни 
последователности върху хромозоми 1 

и 12 

LG12 
14 

ABIL193 107.237 CH12 
11.73 

  

LG12 
15 

ABIL126 109.990 CH12 
23.88 

  
LG12 16 ABIL332 118.417 CH12 13.33   
LG12 17 ABIL187 125.523 CH12 17.86   
LG12 18 ABIL94 130.832 CH12 18.24   

LG12 19 ABIL208A 146.584 

CH12(m) 15,94** 

BLAST резултати върху хромозоми: 4 
(ABIL208B), 7, 11, 12 (ABIL208A) и 19 

**- Позицията е определена чрез BLAST 
на SSR последователността след NGS 

LG12 20 ABIL379 157.006 CH12 18.42   
LG12 21 ABIL409 164.011 CH12 26.38   

LG12 22 
E2M10-

214 171.615 

na na 

  
 

 

Група на свързване 13 съответства на Хромозома 13.  

Номер на локуси : 9  

Дължина на LG групата (сМ): 105.47 

Средна дължина на локус (сМ): 11.72 
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Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 30.09 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 64.8 
Гр

уп
а 

на
 

св
ър

зв
ан

е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 (с
М

) Резултати от BLAST 
в реф. геном 

Коментар 
Хр. № Място 

(Мбд) 
LG13 1 ABIL88 0.000 CH13 14.51   
LG13 2 ABIL169 17.385 CH13 15   
LG13 3 ABIL497 37.192 CH13 18.03   
LG13 4 ABIL563 43.674 CH13 20.61   

LG13 5 E7M10-
549 48.381 na na   

LG13 6 ABIL36 54.865 CH13(m) 26.93 BLAST резултати върху хромозоми 1 и 13 
(ABIL36) 

LG13 7 E7M10-
529 60.147 na na   

LG13 8 ABIL131 71.023 CH13 7.42   

LG13 

  

ABIL264A * CH13(m) 

11.56 

ABIL264A е асоцииран с LG5 при LOD6 и 
не е включен. Два BLAST резултата от 
праймерни последователности върху 
хромозоми 1 (ABIL264D) и 13 (ABIL264A) 

 

 

 

Група на свързване 14 съответства на Хромозома 14.  

Номер на локуси : 23 

Дължина на LG групата (сМ): 109.78 

Средна дължина на локус (сМ): 4.77 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 29.44 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 96.8 

 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 (с
М

) Резултати от BLAST 
в реф. геном 

Коментар 
Хр. № Място 

(Мбд) 
LG14 1 ABIL565 0.000 CH14 0.25   
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LG14 2 ABIL564 16.781 CH14 17.94   

LG14 
3 

ABIL454A 23.737 CH14(m) 
3 

BLAST резултати върху хромозоми 4 
(ABIL454B), 14 (ABIL454A); BLAST 

резултати върху няколко хромозоми 
LG14 4 ABIL566 34.996 CH14 4.04   
LG14 5 ABIL567 37.762 CH14 6.58   

LG14 6 ABIL138 46.944 CH14(m) 7.86 BLAST резултати върху няколко 
хромозоми 

LG14 7 ABIL568 56.163 CH14 8.21   

LG14 
8 

ABIL569 60.712 CH14 
12.83 

  
LG14 9 ABIL570B 64.353 CH14 16.05   

LG14 
10 

ABIL544 66.044 CH14(m) 
15.07 

BLAST резултати от праймерна 
последователност върху няколко 

хромозоми 
LG14 11 ABIL12 71.683 CH14 15.38   
LG14 12 ABIL289 78.125 CH14 15.62   

LG14 
13 

ABIL205C 81.533 CH14 
17.31 

  

LG14 14 ABIL212 82.912 CH14(m) 17.59 Два BLAST резултата върху хромозоми 
4 и 14 (ABIL212) 

LG14 15 ABIL23B 90.711 CH14 17.06   
LG14 16 ABIL324 115.791 CH14 20.03   

LG14 
17 

ABIL101 118.761 CH14 
19.75 

  
LG14 18 ABIL448 123.281 CH14 20.18   

LG14 19 ABIL186A 123.281 CH14(m) 20.25 Два BLAST резултата върху хромозоми 
14 (ABIL186A) и 20 (ABIL186B) 

LG14 20 ABIL404 133.719 CH14 
21.9 

  

LG14 21 ABIL465 135.895 CH14(m) 21.94 BLAST резултати върху хромозоми 8, 12, 
14 (ABIL465) и 22 

LG14 22 ABIL474A 143.582 CH14(m) 25.27 Два BLAST резултата върху хромозоми 
14 (ABIL474A) и 22 (ABIL474B) 

LG14 23 ABIL571 153.852 CH14 28.75   

LG14 
  

ABIL23A 
* 

CH14 
17.06 

*- Маркерът показва изкривена 
сегрегация и води до промени в 

картата на LG14 

LG14   ABIL205A * CH14(m) 17.31 

Два BLAST резултата върху хромозоми 
4 (ABIL205B) и 14 (ABIL205A);                                                                                                   

*-маркерът показва изкривена 
сегрегация и промени в картата на 

LG14 
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Група на свързване 15 съответства на Хромозома 15 

Номер на локуси : 11 

Дължина на LG групата (сМ): 80.33 

Средна дължина на локус (сМ): 7.30 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 28.69 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 93.5 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 
(с

М
) 

Резултати от 
BLAST в реф. 

геном Коментар 

Хр. № Място 
(Мбд) 

LG15 1 ABIL402 0.000 CH15 1.16  
LG15 2 ABIL344 5.100 CH15 1.53  

LG15 
3 

ABIL572 11.273 
CH15 1.97  

LG15 4 ABIL445A 16.127 CH15 6.9  
LG15 5 ABIL153 17.197 CH15 17.44  
LG15 6 ABIL188 21.710 CH15 10.59  
LG15 7 ABIL254 27.745 CH15 19.86  
LG15 8 ABIL501 34.535 CH15 26.09  
LG15 9 ABIL499 0.000 CH15 27.66  
LG15 10 ABIL150B 8.463 CH15 27.86  
LG15 11 ABIL95 16.848 CH15 27.98  

 

 

 

Група на свързване 16 съответства на Хромозома 16. 

Номер на локуси : 9 

Дължина на LG групата (сМ): 78.26 

Средна дължина на локус (сМ): 8.70 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 28.47 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 49.2 



 

99 
 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 (с
М

) Резултати от BLAST 
в реф. геном 

Коментар 
Хр. № Място 

(Мбд) 

54 1 ABIL476 0.000 CH16(m) 7.22 BLAST резултати върху няколко 
хромозоми 

189 2 
ABIL54 26.501 CH16 

1.04 
 

489 3 
ABIL189 37.763 CH16 

1.29 
BLAST резултати на "F" праймерна 
последователност върху няколко 

хромозоми 
374 4 ABIL489 45.687 CH16 6.99   

476 5 
ABIL374 54.051 CH16 7.11   

C16M4 6 ABIL573 54.051 CH16 12.28   
368 7 ABIL368 58.100 CH16 13.56   

403 8 ABIL403 63.998 CH16 15.06   
139 9 ABIL139 93.883 CH16 3.88   

 

Група на свързване 17 съответства на Хромозома 17. 

Номер на локуси : 13 

Дължина на LG групата (сМ): 88.16 

Средна дължина на локус (сМ): 6.78 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 27.94 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 85.5 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 (с
М

) Резултати от BLAST 
в реф. геном 

Коментар 
Хр. № Място 

(Мбд) 

LG17 
1 

ABIL574 0.000 CH17 2.54   

LG17 
2 

ABIL98 5.942 CH17(m) ** 

** - BLAST резултати върху различни 
позиции на хромозома 17 (ABIL98) и 

други хромозоми 

LG17 3 ABIL575 9.293 CH17 5.35 
BLAST резултати на "F" праймер върху 

няколко хромозоми 

LG17 
4 

ABIL20 13.794 CH17(m) ** 

BLAST резултати върху различни 
позиции на хромозома 17 (ABIL20) и 

хромозома 9 
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LG17 
5 

ABIL168 23.460 CH17 10.04   

LG17 
6 

ABIL143C 36.002 CH17(m) 14.23 
Два BLAST резултата върху хромозоми 9 

(ABIL143A) и 17 (ABIL143C) 

LG17 
7 E6M4-

245 36.002 
na na 

  
LG17 8 LAF5 37.300 CH17 14.33   

LG17 
9 

ABIL228 42.893 CH17(m) 21.77 
Два BLAST резултата върху хромозоми 9 

и 17 (ABIL228) 
LG17 10 ABIL78 47.421 CH17 22.52   

LG17 
11 

ABIL285 52.573 CH17(m) ** 

**- BLAST резултати върху различни 
позиции на хромозома 17 (ABIL285) и 

хромозома 9 

LG17 
12 

ABIL80 68.542 CH17(m) ** 

**- BLAST резултати върху различни 
позиции на хромозома 17 (ABIL80) и 

хромозома 9 

LG17 
  

ABIL335 * CH17 8.81 

*- Маркерът показва изкривена 
сегрегация и води до промени в 

картата на LG17 

LG17   ABIL253 * CH17 26.43 

*-Маркерът показва изкривена 
сегрегация и води до промени в 

картата на LG17 
 

Група на свързване 18 съответства на Хромозома 18.  

Номер на локуси : 13 

Дължина на LG групата (сМ): 112.34 

Средна дължина на локус (сМ): 8.64 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 27.54 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 90.4 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 (с
М

) Резултати от BLAST 
в реф. геном 

Коментар 
Хр. № Място 

(Мбд) 

LG18 
1 

ABIL90 0.000 CH18(m) 2.61 
Два BLAST резултата върху хромозоми 

16 и 18 (ABIL90) 

LG18 2 E7M10-
239 13.321 na na   

LG18 3 ABIL536 24.352 CH6** ** ** - BLAST резултат само върху 
хромозома 6 
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LG18 
4 

ABIL469 35.124 CH18 12.14   

LG18 
5 

ABIL200A 43.892 CH18 13.92 
Един BLAST резултат след търсене със 

SSR последователността 

LG18 6 ABIL200B 48.413 CH18 13.92 
Един BLAST резултат след търсене със 

SSR последователността 
LG18 7 ABIL471 59.519 CH18 17.97   

LG18 
8 

ABIL576 66.703 CH18(m) 23.1 
Два BLAST резултата върху хромозоми 

16 и 18 (ABIL576) 

LG18 
9 

ABIL588 70.528 
CH18(m) 24.82 

Два BLAST резултата върху скафолд 246 
и хромозома 18 (ABIL588). Идентични 
последователности на SSR регионите 

LG18 10 ABIL119 80.201 CH18 25.96   
LG18 11 ABIL577 94.465 CH18 26.44   
LG18 12 ABIL272 103.190 CH18 26.61   
LG18 13 ABIL224 113.777 CH18 27.51   

 1 ABIL90 0.000 CH18(m) 2.61 
Два BLAST резултата върху хромозоми 

16 и 18 (ABIL90) 
 

Група на свързване 19 съответства на Хромозома 19.  

Номер на локуси : 15 

Дължина на LG групата (сМ): 85.91 

Средна дължина на локус (сМ): 5.73 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 27.4 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 71.1 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 (с
М

) Резултати от BLAST 
в реф. геном 

Коментар 
Хр. № Място 

(Мбд) 

LG19 
1 

ABIL198 0.000 CH19 0.11 
BLAST резултати на "R" праймер върху 

няколко хромозоми 

LG19 
2 

ABIL114 8.345 CH19 2.32   
LG19 3 ABIL32 10.526 CH19 4.42   

LG19 4 E3M1-
366 13.548 na na   

LG19 5 ABIL129 18.352 CH19 10.56   

LG19 6 ABIL104 27.642 CH23** ** 
** - BLAST резултат само върху 

хромозома 23 
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LG19 7 ABIL11 28.534 CH19(m) 11.59 
Два BLAST резултата върху хромозоми 

14 и 19 (ABIL11) 

LG19 8 E10M8-
344 35.071 na na   

LG19 
9 

ABIL429 41.364 CH19 12.87   
LG19 10 ABIL479 41.364 CH19 15.28   

LG19 11 ABIL234 43.472 CH23** ** 
** - BLAST резултат само върху 

хромозома 23 
LG19 12 ABIL185 55.655 CH19 19.59   

LG19 13 E3M1-
367 68.404 na na   

LG19 14 ABIL247 76.298 sc515 ** 
** - BLAST резултат, локализиран върху 

скафолд 515 

LG19 

  ABIL4 * ** ** 

*- Маркерът показва изкривена 
сегрегация и води до промени в картата 

на LG19 
** - BLAST резултати на няколко 

хромозоми, но не и на  19 

LG19 
  

ABIL421 
* 

CH19 9.44 

*- Маркерът показва изкривена 
сегрегация и води до промени в картата 

на LG19 
 

Група на свързване 20 съответства на Хромозома 20.  

Номер на локуси : 11 

Дължина на LG групата (сМ): 95.9 

Средна дължина на локус (сМ): 8.72 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 27.08 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 84 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 (с
М

) Резултати от BLAST 
в реф. геном 

Коментар 
Хр. № Място 

(Мбд) 

LG20 
1 

ABIL186B 0.000 CH20(m) 4.13 
Два BLAST резултата върху хромозоми 
14 (ABIL186A) и 20 (ABIL186B) 

LG20 2 ABIL444 19.516 CH20 9.74   
LG20 3 ABIL435 26.605 CH20 10.22   

LG20 4 ABIL579A 29.785 CH20(m) 15.46 
Два BLAST резултата върху хромозоми 3 
(ABIL579B) и 20 (ABIL579A) 
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LG20 
5 E10M8-

424 30.981 
na na 

  
LG20 6 ABIL336 36.260 CH20 16.63   
LG20 7 ABIL505 42.524 CH20 17.07   
LG20 8 ABIL15 52.816 CH20 23.74   
LG20 9 ABIL331 60.814 CH20 24.65   
LG20 10 ABIL202 74.811 CH20 25.9   
LG20 11 ABIL233 99.863 CH20 26.87   

 

Група на свързване 21 съответства на Хромозома 21.  

Номер на локуси : 13 

Дължина на LG групата (сМ): 74.46 

Средна дължина на локус (сМ): 5.8 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 27.05 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 78.9 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 (с
М

) Резултати от BLAST 
в реф. геном 

Коментар 
Хр. № Място 

(Мбд) 

LG21 
1 

ABIL199 0.000 CH21 5.2   
LG21 2 ABIL262 5.183 CH21 6.29   
LG21 3 ABIL581B 9.682 CH21 8.18   

LG21 4 E3M10-
201 12.038 na na   

LG21 5 E2M10-
321 14.924 na na   

LG21 6 ABIL275 22.065 CH21 17.72   

LG21 7 ABIL81 23.689 CH11** ** 
** - BLAST резултат само върху 

хромозома 11 
LG21 8 ABIL362 29.217 CH21 18.61   

LG21 9 ABIL416A 42.984 CH21(m) 22.11 
Два BLAST резултата върху хромозоми 1 

(ABIL416B) и 21 (ABIL416A) 

LG21 
10 

ABIL44 56.013 CH21 22.33   
LG21 11 ABIL225 74.874 CH21 26.32   

LG21 
12 

ABIL276 78.788 CH21 26.54   
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LG21 13 ABIL580 92.027 CH21 6.8 
PCR продуктите са анализирани с 

Agilent 5200 Fragment Analyzer 
 

Група на свързване 22 съответства на Хромозома 22.  

Номер на локуси : 12 

Дължина на LG групата (сМ): 68.54 

Средна дължина на локус (сМ): 5.71 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 26.81 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 91.6 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 (с
М

) Резултати от BLAST 
в реф. геном 

Коментар 
Хр. № Място 

(Мбд) 
LG22 1 ABIL167 0.000 CH22 0.59   
LG22 2 ABIL500 20.747 CH22 2.12   
LG22 3 ABIL582 24.072 CH22 4.1   
LG22 4 ABIL470 28.337 CH22 4.29   
LG22 5 ABIL320 31.093 CH22 6.16   
LG22 6 ABIL370 33.273 CH22 6.17   
LG22 7 ABIL377 33.804 CH22 6.51   
LG22 8 ABIL108 36.896 CH22 17.14   
LG22 9 ABIL427 39.352 CH22 18.25   

LG22 
10 

ABIL474B 46.062 CH22(m) 24.38 
Два BLAST резултата върху хромозоми 

14 (ABIL474A) и 22 (ABIL474B) 
LG22 11 ABIL40 52.752 CH22 24.37   

LG22 
12 

ABIL583 70.644 CH22 25.15   
 

Група на свързване 23 съответства на Хромозома 23.  

Номер на локуси : 9 

Дължина на LG групата (сМ): 80.88 

Средна дължина на локус (сМ): 8.99 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp):26.62  

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 64.4 
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Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 (с
М

) Резултати от BLAST 
в реф. геном 

Коментар 
Хр. № Място 

(Мбд) 

LG23 
1 

ABIL387B 0.000 CH23(m) 14.18 
Два BLAST резултата върху хромозоми 3 

(ABIL387A) и 23 (ABIL387B) 
LG23 2 ABIL226 2.743 CH23 16.14  

LG23 3 ABIL232 4.921 CH23(m) 18.33 
Два BLAST резултата върху хромозоми 

19 и 23 (ABIL232) 

LG23 
4 

ABIL355 10.679 CH23 23.19   
LG23 5 ABIL303A 17.752 CH23 24.08   
LG23 6 ABIL303B 23.759 CH23 24.08   
LG23 7 LAF1 25.323 CH23 24.09   

LG23 
  

ABIL584 
* 

CH23 8.33 

*- Маркерът е асоцииран към LG23 при 
LOD6 и показва изкривена сегрегация и 

промени в картата на LG23 

LG23 

  

ABIL587C 

* CH23(m) ** 

*- Маркерът показва изкривена 
сегрегация и промени в картата на 

LG23;                                 
**- BLAST резултати в различни 
хромозоми, включително върху 

скафолд 229 и хромозоми 10 
(ABIL587A) и 23 (ABIL587C, ABIL587D); за 

хромозома 23 има хомоложни SSR 
региони 

LG23 

  

ABIL587D 

* CH23(m) ** 

*- Маркерът показва изкривена 
сегрегация и промени в картата на 

LG23;                                **- BLAST 
резултати в различни хромозоми, 
включително върху скафолд 229 и 

хромозоми 10 (ABIL587A) и 23 
(ABIL587C, ABIL587D); за хромозома 23 

има хомоложни SSR региони 

LG23   

ABIL415 * **   

*- Маркерът е асоцииран към LG23 при 
LOD6 и е отдалечен от основната 

връзкова група;         **-няма открити 
BLAST резултати 

Група на свързване 24 съответства на Хромозома 24. 

Номер на локуси : 10 

Дължина на LG групата (сМ): 85.09 

Средна дължина на локус (сМ): 8.51 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 23.28 
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Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 71.0 
Гр

уп
а 

на
 

св
ър

зв
ан

е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 (с
М

) Резултати от BLAST 
в реф. геном 

Коментар 
Хр. № Място 

(Мбд) 

LG24 
1 

ABIL384 0.000 CH24(m) 1.45 
Два BLAST резултата върху хромозоми 2 

и 24 (ABIL384) 
LG24 2 ABIL436 14.637 CH24 1.61  

LG24 
3 

ABIL393B 27.420 CH24(m) 3.3 
Два BLAST резултата върху хромозоми 2 

(ABIL393A) и 24 (ABIL393B) 

LG24 4 

ABIL585 40.497 

CH24 4.85 
BLAST резултати на "R" праймер върху 

няколко хромозоми 

LG24 
5 

ABIL173 51.262 CH24(m) 8.42 
Два BLAST резултата върху хромозоми 4 

и 24 (ABIL173) 
LG24 6 ABIL431 55.701 CH24 10.45   

LG24 
7 

ABIL204 61.483 CH24(m) 11.3 
Два BLAST резултата върху хромозоми 4 

и 24 (ABIL204) 

LG24 
8 

ABIL227 64.488 CH24(m) 11.33 
Два BLAST резултата върху хромозоми 4 

и 24 (ABIL227) 
LG24 9 ABIL156 76.055 CH24 13.82   

LG24 
10 

ABIL148 85.093 CH24(m) 17.98 
Два BLAST резултата върху хромозоми 4 

и 24 (ABIL148) 
 

Група на свързване 25 съответства на Хромозома 25: 

Номер на локуси : 10 

Дължина на LG групата (сМ): 54.04 

Средна дължина на локус (сМ): 5.48 

Дължина на хромозомната последователност (Mbp): 22.94 

Покритие на хромозомната последователност от LG (%) : 66.2 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

№ Маркер 

Ра
зп

ол
ож

ен
ие

 (с
М

) Резултати от BLAST 
в реф. геном 

Коментар 
Хр. № Място 

(Мбд) 
LG25 1 ABIL442 0.000 CH25 1.37   
LG25 2 ABIL244 8.075 CH25 1.62   



 

107 
 

LG25 
3 

ABIL557A 13.044 CH25(m) 
1.62 Два BLAST резултата върху хромозоми 

12 (ABIL557B) и 25 (ABIL557A) 
LG25 4 ABIL250 27.297 CH25 3.96   
LG25 5 ABIL392 34.907 CH25 7.91   

LG25 6 ABIL346 41.297 CH25 8.38 *- Маркерът показва изкривена 
сегрегация и промени в картата на LG25 

LG25 7 ABIL494 48.157 CH25 8.62   
LG25 8 ABIL70 49.459 CH25 9.76   
LG25 9 ABIL170 53.964 CH25 10.99   
LG25 10 ABIL456B 59.997 CH25 12.87   

LG25 

11 LAF15 

66.696 

CH25(m) 16.55 

(m) - Няколко BLAST резултата върху 
различни хромозоми, включително 

върху хромозома 25 (ABIL456B) и 
частичен резултат върху хромозома 3 

(ABIL456A) 
 

Маркери, които не са се групирали LG: 

Гр
уп

а 
на

 
св

ър
зв

ан
е 

Маркер 
Резултати от BLAST в реф. геном 

Коментар 
Хр. № Място (Мбд) 

NL ABIL1A   
CH6 

35.18 

NL ABIL19   CH1 9.97 
NL ABIL143B   CH9 / CH17   

NL ABIL176   
CH4 / CH14 

0,7 / 18,11 

NL ABIL264B   
CH1 / CH13 

  

NL  ABIL369  
CH3 21.75 

NL ABIL412   CH6 13.55 
NL ABIL483   CH25 14.77 
NL ABIL513A   CH1 13.19 

NL ABIL513B   CH10 31.67 

NL ABIL517C   CH1(m) 43.05 
NL ABIL518   CH 3 0.04 
NL ABIL562   CH12 31.19 
NL ABIL578   CH 19 27.32 
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Приложение № 3.  Оценката на трансферуемостта на SSR маркерите беше извършена чрез 

PCR амплификация на геномна ДНК от растения от различни генотипове, като контролно 

сравнение беше използвана ДНК от L. angustifolia var. Hemus. Тестваните праймери бяха 

разпределени в три основни групи според техния произход: NGS-SSR маркери – 

разработени на базата на данни от секвениране от ново поколение (NGS) на геномна ДНК 

от сорта ‘Hemus’; GEN-SSR маркери – създадени след идентифициране на SSR 

последователности в публикуваната референтна геномна последователност; EST-SSR 

маркери Въз основа на резултатите от PCR реакциите, трансферуемостта на всеки маркер 

беше класифицирана в една от следните категории: + ясна и отчетлива амплификация, 

сравнима с положителния контрол от var. Hemus; w – слаба, но налична амплификация; – 

липса на амплификация; na – маркерът не е анализиран. 

 

No 
SSR 

Marker 

 SSR 
primer 
type (1) 

Results of SSR amplification from DNA of the tested 
plants (2) 

L. 
angustifolia 
var. Hidcote 

Blue 

L. latifolia 
Ll_abi2 

L. latifolia 
Bastin Nursery 

L. × 
heterophylla 
var. Big Boy 

James 

1 ABIL1 NGS-SSR + + na + 
2 ABIL2 NGS-SSR + - + - 
3 ABIL4 NGS-SSR - + + + 
4 ABIL7 NGS-SSR + + + + 
5 ABIL8 NGS-SSR w w - w 
6 ABIL9 NGS-SSR w w w + 
7 ABIL11 NGS-SSR + + na + 
8 ABIL12 NGS-SSR + + + + 
9 ABIL13 NGS-SSR + - - - 

10 ABIL14 NGS-SSR + + na + 
11 ABIL15 NGS-SSR + + w + 
12 ABIL16 NGS-SSR + + + + 
13 ABIL17 NGS-SSR + + + + 
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14 ABIL19 NGS-SSR + - - - 
15 ABIL20 NGS-SSR + + + + 
16 ABIL23 NGS-SSR + + + + 
17 ABIL24 NGS-SSR + + + + 
18 ABIL26 NGS-SSR + + + + 
19 ABIL27 NGS-SSR + + + + 
20 ABIL32 NGS-SSR + + + + 
21 ABIL34 NGS-SSR + + + + 
22 ABIL35 NGS-SSR + + + + 
23 ABIL36 NGS-SSR + + + + 
24 ABIL39 NGS-SSR + + + + 
25 ABIL40 NGS-SSR + + na w 
26 ABIL41 NGS-SSR + + + + 
27 ABIL43 NGS-SSR + - - + 
28 ABIL44 NGS-SSR + + + + 
29 ABIL45 NGS-SSR + w + w 
30 ABIL48 NGS-SSR + + + + 
31 ABIL54 NGS-SSR + + + + 
32 ABIL56 NGS-SSR + + + + 
33 ABIL61 NGS-SSR + + + + 
34 ABIL62 NGS-SSR + + + + 
35 ABIL63 NGS-SSR + + + + 
36 ABIL66 NGS-SSR + + + + 
37 ABIL70 NGS-SSR - - - - 
38 ABIL75 NGS-SSR + - + - 
39 ABIL77 NGS-SSR + + + + 
40 ABIL78 NGS-SSR + + + + 
41 ABIL80 NGS-SSR + + + + 
42 ABIL81 NGS-SSR + + + + 
43 ABIL85 NGS-SSR + - - + 
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44 ABIL87 NGS-SSR + + na + 
45 ABIL88 NGS-SSR + + na + 
46 ABIL90 NGS-SSR + + + + 
47 ABIL91 NGS-SSR + + + + 
48 ABIL92 NGS-SSR - + + + 
49 ABIL94 NGS-SSR + + + + 
50 ABIL95 NGS-SSR + + + + 
51 ABIL97 NGS-SSR + + + + 
52 ABIL98 NGS-SSR - - - - 
53 ABIL101 NGS-SSR + + + + 
54 ABIL103 NGS-SSR + + + + 
55 ABIL104 NGS-SSR + + + + 
56 ABIL107 NGS-SSR + - - - 
57 ABIL108 NGS-SSR + - - - 
58 ABIL109 NGS-SSR + + + + 
59 ABIL112 NGS-SSR + + + + 
60 ABIL113 NGS-SSR + + + + 
61 ABIL114 NGS-SSR + + + + 
62 ABIL115 NGS-SSR + + + + 
63 ABIL119 NGS-SSR + + + + 
64 ABIL120 NGS-SSR + - - - 
65 ABIL123 NGS-SSR - - - - 
66 ABIL125 NGS-SSR + + na + 
67 ABIL126 NGS-SSR + - - - 
68 ABIL128 NGS-SSR + + + - 
69 ABIL129 NGS-SSR + + + + 
70 ABIL131 NGS-SSR + + + + 
71 ABIL133 NGS-SSR + - - + 
72 ABIL136 NGS-SSR + + + + 
73 ABIL137 NGS-SSR + + na + 
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74 ABIL138 NGS-SSR + + + + 
75 ABIL139 NGS-SSR + + + + 
76 ABIL143 NGS-SSR + + + + 
77 ABIL148 NGS-SSR + + + + 
78 ABIL150 NGS-SSR + + + + 
79 ABIL153 NGS-SSR + + + + 
80 ABIL154 NGS-SSR + - - - 
81 ABIL156 NGS-SSR + + + + 
82 ABIL157 NGS-SSR + + + + 
83 ABIL158 NGS-SSR + + + + 
84 ABIL163 NGS-SSR + + + + 
85 ABIL164 NGS-SSR + + na + 
86 ABIL166 NGS-SSR + - - - 
87 ABIL167 NGS-SSR + - - - 
88 ABIL169 NGS-SSR + - - - 
89 ABIL170 NGS-SSR + + + + 
90 ABIL171 NGS-SSR + w na + 
91 ABIL173 NGS-SSR + + + + 
92 ABIL176 NGS-SSR + + na + 
93 ABIL180 NGS-SSR + + + + 
94 ABIL181 NGS-SSR - - - - 
95 ABIL185 NGS-SSR + - + + 
96 ABIL186 NGS-SSR + + + + 
97 ABIL187 NGS-SSR + w na w 
98 ABIL188 NGS-SSR + - + - 
99 ABIL189 NGS-SSR + + + + 

100 ABIL192 NGS-SSR + + + + 
101 ABIL193 NGS-SSR + - - - 
102 ABIL195 NGS-SSR + + + + 
103 ABIL197 NGS-SSR + + + + 
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104 ABIL198 NGS-SSR + - - - 
105 ABIL199 NGS-SSR + - - - 
106 ABIL200 NGS-SSR + - - - 
107 ABIL202 NGS-SSR + - - - 
108 ABIL203 NGS-SSR + + + + 
109 ABIL204 NGS-SSR + + + + 
110 ABIL205 NGS-SSR + + + + 
111 ABIL208 NGS-SSR + + + + 
112 ABIL209 NGS-SSR + + + + 
113 ABIL210 NGS-SSR + + + + 
114 ABIL211 NGS-SSR + + + + 
115 ABIL212 NGS-SSR + + + + 
116 ABIL214 NGS-SSR + - + - 
117 ABIL218 NGS-SSR + + + + 
118 ABIL221 NGS-SSR + + + + 
119 ABIL224 NGS-SSR + + na + 
120 ABIL225 NGS-SSR + + + + 
121 ABIL226 NGS-SSR + + + + 
122 ABIL227 NGS-SSR + - - + 
123 ABIL228 NGS-SSR + + + + 
124 ABIL232 NGS-SSR + + + + 
125 ABIL233 NGS-SSR + + + + 
126 ABIL234 NGS-SSR + + + + 
127 ABIL238 NGS-SSR + - + - 
128 ABIL243 NGS-SSR + + na + 
129 ABIL244 NGS-SSR + + + + 
130 ABIL245 NGS-SSR + + + + 
131 ABIL246 NGS-SSR + + + + 
132 ABIL247 NGS-SSR + + na + 
133 ABIL250 NGS-SSR + + + + 
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134 ABIL251 NGS-SSR + + na + 
135 ABIL253 NGS-SSR + - + - 
136 ABIL254 NGS-SSR + + + + 
137 ABIL257 NGS-SSR + + + + 
138 ABIL261 NGS-SSR + - - - 
139 ABIL262 NGS-SSR + + + + 
140 ABIL263 NGS-SSR + + + + 
141 ABIL264 NGS-SSR + + + + 
142 ABIL265 NGS-SSR + - - - 
143 ABIL268 NGS-SSR + + na + 
144 ABIL271 NGS-SSR + + + + 
145 ABIL272 NGS-SSR + + + + 
146 ABIL275 NGS-SSR + + + + 
147 ABIL276 NGS-SSR + + na + 
148 ABIL282 NGS-SSR + + + + 
149 ABIL285 NGS-SSR + + + - 
150 ABIL289 NGS-SSR + + + + 
151 ABIL301 NGS-SSR + + na + 
152 ABIL303 NGS-SSR + + na + 
153 ABIL305 NGS-SSR + + na + 
154 ABIL308 NGS-SSR + - - - 
155 ABIL310 NGS-SSR + + na + 
156 ABIL312 NGS-SSR + + na + 
157 ABIL315 NGS-SSR + + + + 
158 ABIL316 NGS-SSR + + + - 
159 ABIL320 NGS-SSR - w w w 
160 ABIL322 NGS-SSR + + + w 
161 ABIL323 NGS-SSR + + + + 
162 ABIL324 NGS-SSR + + + + 
163 ABIL327 NGS-SSR + + + + 



 

114 
 

164 ABIL328 NGS-SSR  + + + + 
165 ABIL329 NGS-SSR w - - - 
166 ABIL330 NGS-SSR + + na + 
167 ABIL331 NGS-SSR + + + - 
168 ABIL332 NGS-SSR + + + + 
169 ABIL335 NGS-SSR + + + + 
170 ABIL336 NGS-SSR - + + + 
171 ABIL338 NGS-SSR + + + + 
172 ABIL339 NGS-SSR + - - - 
173 ABIL342 NGS-SSR + + + + 
174 ABIL344 NGS-SSR + + + + 
175 ABIL346 NGS-SSR + + + + 
176 ABIL349 NGS-SSR + - w - 
177 ABIL352 NGS-SSR + - - - 
178 ABIL355 NGS-SSR + + + + 
179 ABIL361 NGS-SSR + + na + 
180 ABIL362 NGS-SSR + + na + 
181 ABIL363 NGS-SSR + + + + 
182 ABIL368 NGS-SSR + + + + 
183 ABIL369 NGS-SSR + + na + 
184 ABIL370 NGS-SSR + w + + 
185 ABIL371 NGS-SSR + + na + 
186 ABIL374 NGS-SSR + + na + 
187 ABIL375 NGS-SSR + + + + 
188 ABIL376 NGS-SSR + + + + 
189 ABIL377 NGS-SSR + + + + 
190 ABIL379 NGS-SSR + + + + 
191 ABIL380 NGS-SSR + w w w 
192 ABIL381 NGS-SSR + + na + 
193 ABIL382 NGS-SSR + + + + 
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194 ABIL384 NGS-SSR + + + + 
195 ABIL386 NGS-SSR + + + + 
196 ABIL387 NGS-SSR + + + + 
197 ABIL388 NGS-SSR + - - - 
198 ABIL392 NGS-SSR + + + + 
199 ABIL393 NGS-SSR + + + + 
200 ABIL401 NGS-SSR + + na + 
201 ABIL402 NGS-SSR + + + + 
202 ABIL403 NGS-SSR w w w w 
203 ABIL404 NGS-SSR w - - - 
204 ABIL408 NGS-SSR w - - - 
205 ABIL409 NGS-SSR w - - - 
206 ABIL412 NGS-SSR + + na + 
207 ABIL415 NGS-SSR + + + + 
208 ABIL416 NGS-SSR + + + + 
209 ABIL418 NGS-SSR + + + + 
210 ABIL419 NGS-SSR + + + + 
211 ABIL421 NGS-SSR w - - - 
212 ABIL427 NGS-SSR + + na + 
213 ABIL428 NGS-SSR + + na + 
214 ABIL429 NGS-SSR + - - - 
215 ABIL431 NGS-SSR + - - - 
216 ABIL435 NGS-SSR + + + + 
217 ABIL436 NGS-SSR + + + + 
218 ABIL437 NGS-SSR + + + + 
219 ABIL439 NGS-SSR + - - - 
220 ABIL441 NGS-SSR + + + + 
221 ABIL442 NGS-SSR + + + + 
222 ABIL444 NGS-SSR + + + + 
223 ABIL445 NGS-SSR + + + + 
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224 ABIL446 NGS-SSR + + + + 
225 ABIL448 NGS-SSR + - + + 
226 ABIL454 NGS-SSR + + + + 
227 ABIL456 NGS-SSR + + + + 
228 ABIL458 NGS-SSR + + na + 
229 ABIL465 NGS-SSR + + + + 
230 ABIL466 NGS-SSR + + + + 
231 ABIL467 NGS-SSR + - + w 
232 ABIL468 NGS-SSR w - - - 
233 ABIL469 NGS-SSR w w w w 
234 ABIL470 NGS-SSR + + na + 
235 ABIL471 NGS-SSR + + + + 
236 ABIL472 NGS-SSR + + + + 
237 ABIL473 NGS-SSR + - - - 
238 ABIL474 NGS-SSR + + + + 
239 ABIL476 NGS-SSR + + + + 
240 ABIL479 NGS-SSR - - + - 
241 ABIL480 NGS-SSR + - + - 
242 ABIL481 NGS-SSR + + + + 
243 ABIL483 NGS-SSR + + na + 
244 ABIL484 NGS-SSR + + + + 
245 ABIL489 NGS-SSR + + + + 
246 ABIL491 NGS-SSR + - + - 
247 ABIL493 NGS-SSR + + + + 
248 ABIL494 NGS-SSR + + + + 
249 ABIL497 NGS-SSR + + + + 
250 ABIL498 NGS-SSR + + + + 
251 ABIL499 NGS-SSR + + + + 
252 ABIL500 NGS-SSR + + + + 
253 ABIL501 NGS-SSR + + + + 
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254 ABIL505 NGS-SSR + + + + 
255 ABIL506 NGS-SSR + + + + 
256 ABIL510 GEN-SSR + + na + 
257 ABIL511 GEN-SSR + + na + 
258 ABIL514 GEN-SSR + + na + 
259 ABIL519 GEN-SSR + + na + 
260 ABIL520 GEN-SSR + + na + 
261 ABIL522 GEN-SSR + w na + 
262 ABIL523 GEN-SSR + + na + 
263 ABIL524 GEN-SSR + + na + 
264 ABIL525 GEN-SSR + + na + 
265 ABIL526 GEN-SSR + + na + 
266 ABIL527 GEN-SSR + + na + 
267 ABIL528 GEN-SSR + + na + 
268 ABIL531 GEN-SSR + + na + 
269 ABIL532 GEN-SSR + + na + 
270 ABIL533 GEN-SSR + + na + 
271 ABIL534 GEN-SSR + + na + 
272 ABIL535 GEN-SSR + + na + 
273 ABIL536 GEN-SSR + + na + 
274 ABIL537 GEN-SSR + + na + 
275 ABIL538 GEN-SSR + + na + 
276 ABIL539 GEN-SSR + w na + 
277 ABIL540 GEN-SSR + + na + 
278 ABIL541 GEN-SSR + + na + 
279 ABIL542 GEN-SSR + + na + 
280 ABIL543 GEN-SSR + + na + 
281 ABIL544 GEN-SSR + + na + 
282 ABIL545 GEN-SSR + + na + 
283 ABIL546 GEN-SSR + + na + 
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284 ABIL547 GEN-SSR + w na + 
285 ABIL548 GEN-SSR + + na + 
286 ABIL549 GEN-SSR + + na + 
287 ABIL550 GEN-SSR + + na + 
288 ABIL551 GEN-SSR + + na + 
289 ABIL552 GEN-SSR + + na + 
290 ABIL553 GEN-SSR + + na + 
291 ABIL554 GEN-SSR + + na + 
292 ABIL557 GEN-SSR + + na + 
293 ABIL561 GEN-SSR + + na + 
294 ABIL563 GEN-SSR + + na + 
295 ABIL565 GEN-SSR + + na + 
296 ABIL566 GEN-SSR + w na + 
297 ABIL567 GEN-SSR + + na + 
298 ABIL568 GEN-SSR + w na + 
299 ABIL569 GEN-SSR + + na + 
300 ABIL570 GEN-SSR + + na + 
301 ABIL571 GEN-SSR + + na + 
302 ABIL573 GEN-SSR + + na + 
303 ABIL575 GEN-SSR + + na + 
304 ABIL576 GEN-SSR + + na + 
305 ABIL577 GEN-SSR + + na + 
306 ABIL578 GEN-SSR + + na + 
307 ABIL579 GEN-SSR + + na + 
308 ABIL581 GEN-SSR + + na + 
309 ABIL587 GEN-SSR + + na + 
310 ABIL588 GEN-SSR + + na + 
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