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Постановка проблеми. Архітектура рослин 
бавовнику є ключовим фактором, що впливає на її 
врожайність та ефективність механізованого виро-
щування. У основних сільськогосподарських куль-
турах структура рослин суттєво впливає на методи 
вирощування, стратегії управління та ефектив-
ність механізованого збору врожаю. Високі куль-
тури часто більш вразливі до вилягання за екстре-
мальних погодних умов, таких як сильний вітер, що 
ускладнює механізований збір врожаю. Навпаки, 
карликові сорти, зазвичай, демонструють міцніші 
стебла, стійкість до вилягання та більшу толерант-
ність до добрив, що дозволяє отримувати вищі 
врожаї за густих умов посадки [1]. Висота рослин 
бавовнику (Gossypium spp.) є критично важливою 
ознакою, що впливає на врожайність, стійкість до 
вилягання та загальну структуру рослини. Хоча 
висота рослин значно варіюється між сортами 
бавовнику, її генетична основа залишається погано 
вивченою. 

Аналіз останніх досліджень і публікацій. Кіль-
кісні та якісні ознаки врожайності є визначальними 
у селекційних програмах бавовнику, оскільки вони 
безпосередньо впливають на формування кінцевої 
цінності продукції [2]. Для деяких культур вторинні 
ознаки мають селекційну цінність лише за умови 
їх поєднання з високою продуктивністю. Тому важ-
ливим завданням є ідентифікація генотипів, які 
поєднують високий рівень продуктивності з іншими 
господарсько цінними ознаками, а не добір за окре-
мими показниками [3, 4]

Отже, у селекції бавовнику, де метою програм 
є одночасне поліпшення кількох ознак, доцільно 
застосовувати методологічні підходи, що передба-
чають використання багатовимірного аналізу для 
комплексної оцінки та відбору перспективних гено-
типів [5, 6].

Результати досліджень Huang X. та інших авто-
рів довели, що у бавовнику сорту Upland (Gossypium 
hirsutum L.) висота рослини визначається головним 
чином кількістю та довжиною міжвузлів головного 
стебла, але вона може бути суттєво змінена шля-
хом варіації вузла на головному стеблі, де вперше 
починаються плодові гілки [7].

Miao L. та інші науковці вважають ознаку 
«висота» рослин кількісною з плейотропними ефек-
тами, на яку впливають генетична варіація та вплив 
навколишнього середовища [8].

Автором Quisenberry J. E установлено, що 
висота рослини пов'язана з кількістю вузлів голов-
ного стебла (r = 0,57), довжиною міжвузля головного 
стебла (r = 0,88) та вузлом першої плодової гілки 
(r = 0,38) [9].

На сьогоднішній день приділяється також багато 
уваги розумінню генетичних регуляторних механіз-
мів, що впливають на висоту рослин. Вони є фун-
даментальними для розвитку селекції бавовнику. 
Виявлені гени-кандидати, які можуть відігравати 
ключову роль у регуляції висоти рослин бавовнику, 
сприяють розумінню молекулярних процесів, що 
лежать в основі формування цієї ознаки, та нада-
ють цінні орієнтири для виведення нових сортів 
бавовнику з оптимізованою висотою рослин [10].

Однак у ряду науковців існує думка, що на гени, 
які відіграють важливу роль у визначенні структури 
рослини, можуть впливати багато екзогенних фак-
торів, таких як світло, температура, вологість та 
стан живлення рослин [11 -13].

Wu H. та інші дослідники вважають висоту рос-
лин важливою ознакою архітектури бавовнику, яка 
може бути оптимізована різними шляхами, у тому 
числі збільшенням густоти посіву, тим самим покра-
щуючи ефективність та врожайність механізованого 
збору бавовнику [14]. Автори Huang X. та інші також 
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стверджують, що зміна періоду цвітіння може під-
вищити екологічну адаптивність рослин, а зміна 
архітектури рослин може оптимізувати спосіб сівби. 
Тому період цвітіння та ознаки архітектури рослин 
є важливими цілями генетичного вдосконалення 
сільськогосподарських культур [15].

Висота рослин є одним із ключових чинників, що 
визначають їх архітектуру. На думку Pei X та співав-
торів, її оптимальні показники повинні становити 
80–90 см, оскільки такі параметри забезпечують 
стійкість до вилягання та придатність до механізо-
ваного збирання врожаю [16]. 

Селекція за архітектурою рослин може ефек-
тивно збільшити врожайність бавовни та покращити 
якість волокна, тим самим впливаючи на економічне 
виробництво бавовнику [17-20].

Селекція – один із самих ефективних спосо-
бів, що дозволяє отримувати рослини бавовнику 
з оптимальною висотою. Ця високоефективна 
система польового фенотипування суттєво роз-
ширює можливості збору якісних фенотипових 
даних із великих популяцій, допомагаючи усу-
нути розрив між великими обсягами генотипових 
даних і обмеженістю польових фенотипових спо-
стережень, а також сприяє поєднанню геноти-
пових і фенотипових досліджень для створення 
сортів бавовнику з оптимальною висотою рослин 
[21, 22].

Тому дослідження успадкування висоти рослин 
бавовнику є важливим і актуальним [23, 24].

Матеріали та методи досліджень. Досліди 
проводили на полях селекційної сівозміни відділу 
селекції Інституту кліматично орієнтованого сіль-
ського господарства НААН впродовж 2022-2025 рр. 
Предметом досліджень слугували колекційні зразки 
бавовнику різних груп стиглості та гібридний мате-
ріал. 

Агротехнічні умови проведення досліджень від-
повідали загальноприйнятим для зони Південного 
Степу України. Досліди закладали на темно-кашта-
нових середньосуглинкових слабосолонцюватих 
ґрунтах. Попередником була озима пшениця. Під 
передпосівну культивацію вносили аміачну селітру 
в нормі 1 ц/га. Сівбу проводили у першій декаді 
травня за умови прогрівання ґрунту на глибині 5 см 
до 18–20 °С.

Зразки колекційного розсадника висівали 
однорядковими ділянками довжиною 3 м, гібрид-
ного – 5 м. Відстань між рослинами в рядку ста-
новила 15 см, досліди закладали без повторень. 
У колекційному розсаднику через кожні дев’ять 
зразків розміщували стандарт – районований сорт 
бавовнику Дніпровський 5 селекції Інституту кліма-
тично орієнтованого сільського господарства НААН; 
у гібридному розсаднику – батьківські форми.

Упродовж вегетаційного періоду проводили два 
поливи з нормою 400–500 м³/га. Погодні умови 
в роки досліджень були типовими для Південного 
Степу України, що забезпечило об’єктивну оцінку 
колекційного матеріалу та виділення кращих зразків 
за господарсько цінними ознаками.

Схрещування здійснювали за загальноприйня-
тою методикою з кастрацією та ізоляцією бутонів 

напередодні цвітіння і штучним запиленням квіток 
у день їх розкриття.

Оцінку за ознаками проводили у 10 постійно 
закріплених зразків за методикою Державної комісії 
по сортовипробуванню сільськогосподарських куль-
тур [25]. Морфологічний опис, класифікацію за гос-
подарськими властивостями робили згідно «Широ-
кого уніфікованого класифікатора – довідника роду 
Gossypium hirsutum L.» [26]. Статистичний аналіз 
експериментальних даних здійснювали згідно Мето-
дики польових і лабораторних досліджень на зро-
шуваних землях за редакцією Р.А. Вожегової [27].

Матеріалом досліджень слугували батьківські 
форми бавовнику зразків 500у, 502у, К9 – української 
селекції, Уічу 2, Л 104, 1068(94), КК 1083 – узбек-
ської, Македонка, Т 073 – румунської, А2 – югослав-
ської, Tomcot 1074 і Acala 546-ch-1 з США, Арген-
тина 2 – з Аргентини, Огоста – з Болгарії, тобто, 
зразки середньо волокнистого бавовнику виду G. 
hirsutum L. та їх гібридні комбінації. Проводився 
порівняльний морфологічний аналіз гібридних рос-
лин, фенологічні спостереження.

У рослин F1 ступінь домінантності (hp) за озна-
кою «висота» рослин визначали за формулою 
запропонованою B. Griffi ng [28]. 

гіпотетичний hp (%) = (F1 – MP) / MP*100,
істинний hp (%) = (F1 – BP) / BP * 100,
де hp-коефіцієнт домінування;
MP – середнє арифметичне значення показника 

обох батьківських форм;
F1 – середнє арифметичне значення ознаки 

у гібрида;
ВР – найвищий прояв ознаки одного з батьків.
У першому гібридному поколінні спостерігалось 

успадкування ознак, яке виражалось у наступному 
порядку [29]:

hp = 0 – випадок домінування не спостерігався;
0 < hp < 1 – часткове домінування;
hp = 1 – повне домінування;
hp >1 – наддомінування або гетерозис.
hp < 1 від’ємне над домінування або депресія.
Вивчались батьківські форми та показники 

висоти гібридних рослин у розсаднику F1. Для схре-
щування підбирались батьківські форми, які зна-
чною мірою відрізнялись за цією ознакою. Визна-
чали ступінь гетерозису та ступінь домінування 
досліджуваної ознаки.

Метою дослідження було встановити особли-
вості успадкування ознаки «висота рослини» у гібри-
дів першого покоління (F₁) бавовнику (Gossypium 
hirsutum L.), а також оцінити гібридні комбінації 
з метою виявлення генотипів із найбільш вираже-
ним проявом гетерозису за цією ознакою.

Результати дослідження. У результаті аналізу 
гібридів першого покоління (F₁) за ознакою «висота 
рослин» встановлено значну мінливість показників 
залежно від гібридної комбінації та напряму схре-
щування. 

Висота рослин у F₁ варіювала від 60,9 до 84,2 см, 
що свідчить про суттєву генетичну різнорідність 
досліджуваного матеріалу.

Розрахунок гетерозису показав різноспрямова-
ний характер прояву ознаки: гіпотетичний гетерозис 
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змінювався від -7,52% до 23,66%, істинний − від 
-13,95% до 9,39%. Позитивний гетерозис спосте-
рігався у значної частини комбінацій, зокрема у: 
500у/Т073 (6,46%, 0,71%), 500у/А2 (7,97%; 3,19%), 
КК1083/500у (21,99%; 5,32%), Л104/500у (23,66%; 
6,98%), Tomcot 1074/Огоста (12,17%; 2,72%). 
Негативний гетерозис виявлено у реципрокних 
та окремих інших комбінаціях, а саме: А2/500у 
(−7,52%; −11,61%), Т073/500у (−7,06%; −12,7%),  
500у/КК1083 (−0,54%; −13,95%). Це свідчить про 
суттєвий вплив генотипу материнської форми та 
цитоплазматичних факторів.

Аналіз ступеня фенотипового домінування пока-
зав широкий спектр типів успадкування. Наддоміну-
вання (hp > 1 або hp < −1) спостерігали у 10 ком-
бінацій (42%), часткове домінування (−1 < hp < 
1) − у 14 комбінацій (58%). Повного домінування  
(hp = ±1) практично не виявлено. 

Оцінка ступеня фенотипового домінування 
показала різноспрямований характер успадку-
вання ознаки. У ряді гібридів виявлено наддоміну-
вання (hp > 1), зокрема у комбінаціях КК1083/500у 
(hp = 1,94), Л104/500у (hp = 2,00), 1068(94)/500у 
(hp = 1,30), Огоста/500у (hp = 1,34) та Tomcot 1074/

Огоста (hp = 1,56). Це свідчить про перевагу гете-
розиготного стану та можливу наявність сприятли-
вих епіста́тичних взаємодій генів, що контролюють 
висоту рослин.

Водночас негативне наддомінування спо-
стерігалося у А2/500у (hp = −1,62) та Т073/500у  
(hp = −1,24), що може бути зумовлене неадитивною 
взаємодією генів, епістатичними ефектами та мож-
ливими порушеннями гормональної регуляції росту, 
що призводить до пригнічення прояву ознаки, порів-
няно з батьківськими формами.

Дані таблиці 1 свідчать, що проміжне успадку-
вання (ПУ) характерне для більшості гібридів. 

У більшості інших комбінацій спостерігалося 
часткове позитивне домінування (0 < hp < 1), що 
вказує на проміжний характер успадкування з тен-
денцією до кращої батьківської форми. Натомість 
окремі гібриди, зокрема 500у/КК1083, 500у/Огоста 
та 502у/Уічу 2, характеризувалися від’ємними зна-
ченнями hp (−1 < hp < 0), що свідчить про зміщення 
ознаки у бік менш продуктивного з батьків.

Аналіз гіпотетичного гетерозису показав, що 
в більшості гібридних комбінацій спостерігалося 
позитивне перевищення значення F₁ над середнім 

Таблиця 1 – Ступінь фенотипового домінування (hp) і гетерозис за висотою рослин у гібридів 
першого покоління F1

Гібридна комбіна-
ція

Висота рослин, см Гетерозис, % Ступінь фенотипового 
домінування

♀ ♂ F1
гіпоте-
тичний 

hp

встин-
ний
hp

hp ступінь
тип 

успадку-
вання

500у/А2 62,8 68,9 71,1 7,97 3,19 1,72 >1 НД
А2/500у 68,9 62,8 60,9 -7,52 -11,61 -1,62 <−1 ВГ 
500у/Т 073 62,8 70,4 70,9 6,46 0,71 1,13 >1 НД
Т 073/500у 70,4 62,8 61,9 -7,06 -12,7 -1,24 <−1 ВГ
К9/Македонка 21 62,0 75,1 69,2 0,95 -7,86 0,10 0<hp<1 ЧПД
Македонка 21/К9 75,1 62,0 72,0 5,03 -4,13 0,53 0<hp<1 ЧПД
500у/ Македонка 21 62,8 75,1 67,9 1,52 -9,59 -0,17 −1<hp<0 ЧВД
500у/ КК1083 62,8 86,0 74,4 -0,54 -13,95 -0,05 −1<hp<0 ЧВД
500у/ Аргентина 2 62,8 92,4 77,6 5,67 -11,26 0,38 0<hp<1 ЧПД
500у/ Acala-546-ch-1 62,8 94,0 78,4 8,42 -9,57 0,54 0<hp<1 ЧПД
500у/ Л104  62,8 86,0 74,4 6,45 -7,91 0,42 0<hp<1 ЧПД
500у/1068(94) 62,8 84,6 73,7 5,43 -8,16 0,40 0<hp<1 ЧПД
502 у/КК1083 62,8 86,4 74,6 5,76 -8,68 0,41 0<hp<1 ЧПД
Македонка 21/500у 62,0 62,8 62,4 10,10 9,39 1,60 >1 НД
КК1083/500у 86,4 62,8 74,6 21,99 5,32 1,94 >1 НД
Аргентина 2/500у 92,4 62,8 77,6 13,14 -5,00 0,88 0<hp<1 ЧПД
Acala-546-ch-1/500у 94,0 62,8 78,4 12,76 -5,96 0,82 0<hp<1 ЧПД
Л104/500у 86,0 62,8 74,4 23,66 6,98 2,00 >1 НД
1068(94)/500у 84,6 62,8 73,7 17,63 2,48 1,30 >1 НД
502у/Уічу 2 70,2 81,5 75,8 -0,33 -7,24 -0,03 −1<hp<0 ЧВД
Огоста/500у 76,5 62,8 69,6 12,56 2,48 1,34 >1 НД
500у/Огоста 62,8 76,5 69,6 -4,10 -12,68 -0,43 −1<hp<0 ЧВД
Tomcot 1074/Огоста 92,0 76,5 84,2 12,17 2,72 1,56 >1 НД
Огоста/ Tomcot 1074 76,5 92,0 84,2 6,11 -2,83 0,78 0<hp<1 ЧПД

Пимітка*: НД – над домінування, ЧПД – часткове позитивне домінування, ЧВД – Часткове від’ємне домінування,  
ВГ – Від’ємний гетерозис.
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батьків (MP), що узгоджується з класичним визна-
ченням гетерозису як явища переваги гібридів 
над батьківськими формами за кількісними озна-
ками. Найвищі значення цього показника відмічено 
у комбінаціях Л104/500у (23,66%), КК1083/500у 
(21,99%), 1068(94)/500у (17,63%) та Аргентина 
2/500у (13,14%), що свідчить про значний потенціал 
цих гібридів щодо формування підвищеної висоти 
рослин.

Водночас істинний гетерозис, розрахований від-
носно кращого з батьків (BP), мав більш стриманий 
характер і в ряді випадків набував від’ємних зна-
чень. Це вказує на відсутність перевищення гібри-
дом максимального батьківського рівня. Позитив-
ний істинний гетерозис встановлено у комбінаціях 
Македонка 21/500у (9,39%), Л104/500у (6,98%), 
КК1083/500у (5,32%), 1068(94)/500у (2,48%), 
Огоста/500у (2,48%) та Tomcot 1074/Огоста (2,72%), 
так як свідчить про реальне перевищення батьків-
ських форм і є цінною ознакою для селекції.

Встановлено також істотний вплив напряму 
схрещування на прояв гетерозису та характер 
успадкування. Особливо важливо, що у ряді випад-
ків реципрокні гібриди суттєво відрізнялися (напри-
клад, 500у/А2 і А2/500у). Це підтверджує наяв-
ність цитоплазматичного ефекту та материнського 
впливу. 

Отже, результати дослідження підтверджують, 
що висота рослин у гібридів F₁ бавовнику успад-
ковується за складним типом із проявом різних 
форм домінування. Найбільш перспективними для 
селекції є гібридні комбінації, що поєднують високі 
значення гетерозису з наддомінуванням, зокрема: 
КК1083/500у, Л104/500у, 1068(94)/500у, Огоста/500у 
та Tomcot 1074/Огоста.

Отримані дані доповнюють сучасні уявлення про 
генетичну природу гетерозису [30, 31] та можуть 
бути використані для оптимізації підбору батьків-
ських компонентів при створенні високопродуктив-
них сортів бавовнику з оптимальною архітектурою 
рослин [32].

Дослідження внутрішньовидових гібридів (G. 
hirsutum × G. hirsutum) підтверджують значний 
прояв гетерозису за цінними господарськими озна-
ками, включаючи висоту рослин, що зумовлено вза-
ємодією адитивних і неадитивних генів [33]. 

Таким чином, отримані в даному дослідженні 
результати підтверджують сучасні уявлення про 
складну генетичну природу гетерозису у бавовнику 
та узгоджуються з результатами інших авторів щодо 
важливої ролі неадитивних генетичних ефектів 
у формуванні висоти рослин [34].

Отримані результати узгоджуються з сучасними 
дослідженнями, в яких висота рослин розглядається 
як одна з ключових ознак архітектури бавовнику, 
що визначає не лише біомасу, але й адаптивність 
рослин до умов вирощування та механізованого 
збирання. Встановлено, що ця ознака має складну 
полігенну природу і характеризується високою мін-
ливістю залежно від генотипу та умов середовища 
[35].

Важливо, що висота рослин тісно пов’язана 
з архітектурою рослини та її продуктивністю, 

зокрема через вплив на формування міжвуз-
лів і загальний темп росту. Встановлено, що ця 
ознака прямо визначає біологічну продуктивність 
і опосередковано впливає на врожайність бавов-
нику [36].

Таким чином, результати даного дослідження 
повністю узгоджуються з сучасними уявленнями про 
генетичний контроль висоти рослин у Gossypium 
hirsutum L., відповідно до яких: висота рослин 
є динамічною кількісною ознакою; контролюється 
великою кількістю QTL із різною експресією на різ-
них етапах розвитку; формується під впливом як 
адитивних, так і неадитивних (домінування, наддо-
мінування) генетичних ефектів; може значно зміню-
ватися залежно від генотипу та напряму схрещу-
вання [36]. 

Це підтверджує доцільність використання вияв-
лених у даному дослідженні гібридних комбінацій із 
високим рівнем гетерозису та наддомінування для 
подальшої селекції сортів бавовнику з оптималь-
ною висотою рослин.

Висновки. Отримані результати свідчать, що 
успадкування висоти рослин у гібридів бавовнику 
має складний полігенний характер і супроводжу-
ється значним проявом гетерозису. Переважання 
часткового домінування та наддомінування вказує 
на перспективність використання досліджених гено-
типів у селекції.

Найбільш перспективними для подальшого 
селекційного використання є гібридні комбінації, 
що поєднують високі значення гіпотетичного та 
істинного гетерозису з наддомінуванням, а саме: 
КК1083/500у, Л104/500у, 1068(94)/500у, Огоста/500у 
та Tomcot 1074/Огоста та можуть бути використані 
для обґрунтування добору батьківських компонен-
тів при створенні високопродуктивних сортів бавов-
нику з оптимальною архітектурою рослин.
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Боровик В.О., Мальцева О.П. Ступінь фено-
типового домінування і гетерозис за висо-
тою рослин у гібридів бавовнику першого  
покоління F1

Мета дослідження – встановити особливості 
успадкування ознаки «висота рослини» у гібри-
дів першого покоління (F₁) бавовнику (Gossypium 
hirsutum L.), а також оцінити гібридні комбінації з 
метою виявлення генотипів із найбільш вираже-
ним проявом гетерозису за цією ознакою. Методи: 
польові, лабораторні, статистичні. Результати. 
У результаті аналізу гібридів першого покоління (F₁) 
за ознакою «висота рослин» встановлено значну 
мінливість показників залежно від гібридної ком-
бінації та напряму схрещування. Аналіз гіпотетич-
ного гетерозису показав, що в більшості гібридних 
комбінацій спостерігалося позитивне перевищення 
значення F₁₁ над середнім батьків (MP), що узго-
джується з класичним визначенням гетерозису як 
явища переваги гібридів над батьківськими фор-
мами за кількісними ознаками. Найвищі значення 
цього показника відмічено у комбінаціях Л104/500у 
(23,66%), КК1083/500у (21,99%), 1068(94)/500у 
(17,63%) та Аргентина 2/500у (13,14%), що свідчить 
про значний потенціал цих гібридів щодо форму-
вання підвищеної висоти рослин. Водночас істин-
ний гетерозис, розрахований відносно кращого з 
батьків (BP), мав більш стриманий характер і в ряді 
випадків набував від’ємних значень. Це вказує на 
відсутність перевищення гібридом максимального 
батьківського рівня. Позитивний істинний гетеро-
зис встановлено у комбінаціях Македонка 21/500у 
(9,39%), Л104/500у (6,98%), КК1083/500у (5,32%), 
1068(94)/500у (2,48%), Огоста/500у (2,48%) та 
Tomcot 1074/Огоста (2,72%), так як свідчить про 
реальне перевищення батьківських форм і є цінною 
ознакою для селекції. Висновки. Найбільш пер-
спективними для подальшого селекційного вико-
ристання є гібридні комбінації, що поєднують високі 
значення гіпотетичного та істинного гетерозису з 
наддомінуванням, а саме: КК1083/500у, Л104/500у, 
1068(94)/500у, Огоста/500у та Tomcot 1074/Огоста 
та можуть бути використані для обґрунтування 
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добору батьківських компонентів при створенні 
високопродуктивних сортів бавовнику з оптималь-
ною архітектурою рослин.

Ключові слова: гібридні комбінації, висота рос-
лин, гіпотетичний та істинний гетерозис.

Borovyk V.O., Maltseva O.P. The degree of phe-
notypic dominance and heterosis in plant height in 
first-generation F1 cotton hybrids

The aim of the study is to establish the features of 
inheritance of the trait "plant height" in first-generation 
(F₁) cotton (Gossypium hirsutum L.) hybrids, as well 
as to evaluate hybrid combinations in order to identify 
genotypes with the most pronounced manifestation of 
heterosis in this trait. Methods: field, laboratory, statis-
tical. Results. As a result of the analysis of first-gener-
ation (F₁) hybrids in terms of "plant height", significant 
variability of indicators was established depending 
on the hybrid combination and the direction of cross-
ing. The analysis of hypothetical heterosis showed 
that in most hybrid combinations a positive excess of 
the F₁ value over the mean of the parents (MP) was 
observed, which is consistent with the classical defini-
tion of heterosis as the phenomenon of the superior-
ity of hybrids over parental forms in quantitative traits. 

The highest values of this indicator were observed in 
the combinations L104/500u (23.66%), KK1083/500u 
(21.99%), 1068(94)/500u (17.63%) and Argentina 
2/500u (13.14%), which indicates a significant poten-
tial of these hybrids for the formation of increased 
plant height. At the same time, the true heterosis, 
calculated relative to the best parent (BP), was more 
restrained and in some cases acquired negative val-
ues. This indicates that the hybrids did not exceed the 
maximum parental level. Positive true heterosis was 
established in the combinations Makedonka 21/500u 
(9.39%), L104/500u (6.98%), KK1083/500u (5.32%), 
1068(94)/500u (2.48%), Ogosta/500u (2.48%) and 
Tomcot 1074/Ogosta (2.72%), as it indicates a real 
excess of parental forms and is a valuable trait for 
selection. Conclusions. The most promising for fur-
ther breeding use are hybrid combinations that com-
bine high values of hypothetical and true heterosis with 
overdominance, namely: KK1083/500у, L104/500у, 
1068(94)/500у, Ogosta/500у and Tomcot 1074/Ogosta 
and can be used to justify the selection of parental 
components when creating high-yielding cotton variet-
ies with optimal plant architecture.

Key words: hybrid combinations, plant height, 
hypothetical and true heterosis.
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