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Аннотация. Для подбора родительских пар для гибри-
дизации было проведено генотипирование 18 образцов 
сахарной свеклы по 12-ти SSR-маркерам. Наибольший 
уровень полиморфизма (PIC) установлен для локусов: 
Bvv21 (PIC = 0,85), BQ585656 (PIC = 0,83), Sb04 (PIC = 
0,84), Sb15 (PIC = 0,74), FD1002 (PIC = 0,73). Это по-
зволило четко идентифицировать и дифференцировать 
селекционный материал сахарной свеклы. По результа-
там ПЦР-анализа рассчитаны генетические расстоя-
ния между раздельноплодными МС формами и сростно-
плодными опылителями. Проведен кластерный анализ и 
установлена генетическая дивергенция изученных линий 
сахарной свеклы. Генотипы, находящиеся на значитель-
ном удалении друг от друга, рекомендованы для скрещи-
вания (20 комбинаций) и создания высокопродуктивных 
гибридов. 

Ключевые слова: сахарная свекла, гибридизация, SSR-
маркеры, генетические расстояния, ПЦР-анализ, гиб-
риды.

Введение. Cелекция, генетика, цитология, физио-

логия, биохимия наиболее полно реализуются в про-

цессе разработки эффективных методов создания и 

оценки селекционного материала и в итоге – при фор-

мировании новых высокопродуктивных гибридов.

Применительно к сахарной свекле, на долю кото-

рой приходится около 40 % мирового производства 

сахара, задачи, стоящие перед учеными, непрерывно 

усложняются. Если в недалеком прошлом основным 

показателем результативности селекционного про-

цесса был выход сахара с единицы сырья и площади, 

то сейчас к числу главнейших требований относятся и 

такие факторы, как возделывание свеклы с минималь-

ными затратами ручного труда, повышение техноло-

гического достоинства сырья, выращивание семян с 

высокими посевными и физическими качествами и 

т. д. Селекция – мощный рычаг совершенствования 

культурных растений, создания новых форм, пород 

и сортов. Менее чем за полтора века селекционной 

работы сахарная свекла из огородного растения пре-

вратилась в важнейшую техническую культуру, ее уро-

жайность и сахаристость возросли более чем в 3 раза. 

На смену сростноплодным (многосемянным) сортам 

пришли раздельноплодные (односемянные), наряду с 

фертильной стали возделывать стерильную по пыль-

це свеклу. В практику вошли диплоидные, трипло-

идные и тетраплоидные формы культуры. Появление 

новых форм повлекло за собой изменение принци-

пов, направлений и методов селекции. В поле зре-

ния ученых оказалась не только свекла первого года 

жизни, но и семенные растения (свекла второго года 

жизни), которым раньше уделялось меньше внима-

ния. Важное значение для селекции приобрело число 

хромосом (плоидность) и строение клубочков (плод-

ность), стерильность и фертильность пыльников, 

сроки и период цветения, форма и крупность семян 

и т.д. Раздельноплодные, тетраплоидные и стериль-

ные по пыльце формы сейчас стали основным объ-

ектом селекционно-генетической работы, поскольку 

они позволяют наиболее плотно использовать эффект 

гетерозиса при наименьших затратах ручного труда. 

Именно эти формы послужили фундаментом глав-

ного современного направления селекции сахарной 

свеклы, которое можно сформулировать как созда-

ние односемянных (раздельноплодных) диплоид-

ных и триплоидных гибридов на стерильной основе. 

Параллельно с селекционного-генетической работой 

ведутся большие исследования по семеноводству: со-

вершенствуются приемы поддержания самоопылен-

ных линий и тетраплоидных компонентов, методов 

формирования гибридов, схема семеноводства [1].

Главным направлением селекции сахарной свеклы 

является создание гетерозисных гибридов, устойчи-

вых к био- и абиотическим стрессорам. В настоящее 

время одним из приоритетных способов повышения 
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эффективности современной селекции является раз-

работка и использование системы вспомогательных 

молекулярных маркеров для выявления скрытой ге-

нетической изменчивости [2–4]. В ряде исследований 

выявлена актуальность оценки генетической разно-

родности и отбора дивергентных генотипов с исполь-

зованием ДНК-маркеров для подбора родительских 

пар для гибридизации. Принцип маркерного под-

хода к селекции очень удобен при анализе больших 

объемов генетических ресурсов [5–7]. Использование 

методов молекулярного анализа экономически вы-

годно. Одним из наиболее распространенных методов 

определения генетического полиморфизма у растений 

является SSR-метод [8, 9].

При промышленном семеноводстве сахарной све-

клы необходимо строго следить за поддержанием 

качества и размножением линий – компонентов ги-

бридов. Одним из инструментов сопровождения это-

го процесса может быть метод микросателлитного 

анализа. Имеется множество сообщений о микроса-

теллитных локусах в геноме сахарной свеклы. Однако 

для их использования в селекционной практике нуж-

на высокопроизводительная и удобная в применении 

технология анализа. Для создания такой технологии, 

позволяющей получать стабильные ДНК-профили, 

требуется более детальное изучение геномных микро-

сателлитных профилей на большой выборке вери-

фицированного селекционного материала сахарной 

свеклы. Т.В. Шалаевой с коллегами [10] впервые про-

веден детальный анализ первичной структуры ряда 

микросателлитных локусов генома сахарной свеклы 

с целью определения природы полиморфизма этих 

участков генома и их пригодности для получения 

устойчивых ДНК-профилей. В результате генетиче-

ского анализа 146 линий сахарной свеклы авторами 

отобрано 35 линий с высокой степенью однородно-

сти. Однородные линии сахарной свеклы (все расте-

ния имели идентичный ДНК-профиль по микроса-

теллитным локусам) в дальнейшем были вовлечены 

в селекционный процесс в качестве компонентов для 

создания новых гибридов. Линии с неполной одно-

родностью (менее 80 %) подвергались дальнейшему 

самоопылению с последующим ежегодным контро-

лем однородности. Кроме того, в последнее время 

появилось много работ китайских ученых об активном 

использовании полногеномного анализа ассоциаций 

(genome-wide association studies, GWAS) для выявле-

ния генов-кандидатов сахарной свеклы, связанных 

с селекционно-значимыми признаками растений 

[11, 12]. Так, X. Li с соавторами [11] определил 10 ге-

нов устойчивости к болезням и 5 генов, связанных с 

сахаристостью, 9 генов, ассоциированных с фертиль-

ностью пыльцы. D. Liu с соавторами [12] при исполь-

зовании GWAS - анализа для 977 генотипов из 21 стра-

ны идентифицировали гены-кандидаты с участием 

значимых маркеров для стержневого корня, листьев 

и других 13 важных агрономических признаков роста 

и развития растений сахарной свеклы. Данный метод, 

требующий использования заведомо большого коли-

чества маркеров и применяемый для анализа широко-

го спектра генотипов, открывает новые возможности 

для расшифровки молекулярно-генетических меха-

низмов, контролирующих сложные полигенные при-

знаки. Успех метода сильно зависит от генетической 

структуры анализируемой выборки, от количества и 

распределения молекулярных маркеров. GWAS стал 

более доступным благодаря данным полногеномного 

секвенирования и создания на его основе подходов к 

высокопроизводительному генотипированию. В по-

следние несколько лет GWAS стал неотъемлемым ме-

тодом и для выявления новых хозяйственно-ценных 

генов. Данные исследования имеют важное теорети-

ческое и практическое значение в селекции культуры. 

Материалы и методы исследований. В качестве ма-

териалов для молекулярного исследования были ис-

пользованы проростки раздельноплодных МС линий 

сахарной свеклы, линий-закрепителей стерильности 

О-типа, сростноплодных опылителей различного 

происхождения селекции ВНИИСС.

Выделение геномной ДНК из растительной тка-

ни осуществлялось наборами фирмы ООО «Синтол» 

(г. Москва). Качество выделенной НК определе-

но путем электрофореза в 1%-ном агарозном геле в 

присутствии бромистого этидия. Полученная ДНК 

растворялась в 10 мМ трис-НCl-буфера, рН 8,0, со-

держащем 0,1 мМ ЭДТА и использовалась для ПЦР-

анализа. Полимеразно-цепная реакция проводи-

лась на амплификаторе «Genius» (Великобритания). 

Статистическая обработка результатов эксперимен-

тальных исследований осуществлена с использовани-

ем программного обеспечения PAST. При проведении 

генотипирования селекционных образцов сахарной 

свеклы были использованы 11 праймеров к микро-

сателлитным локусам генома: Unigene16898, Unigene 

17623, Unigene 22373, Unigene 27833 [8], Bvv21, Bvv23 

[6], FD1002, BQ584493, BQ585656 [13] Sb15, Sb04 [14]. 

Молекулярно-генетические экспериментальные ис-

следования проведены в трехкратной биологической 

повторности.

Результаты исследований и обсуждение. Для на-

дежной идентификации растений сахарной свеклы 

определяющее значение имеет подбор наиболее ин-

формативных микросателлитных локусов. Одним 

из современных методов генетического анализа, ре-

комендуемых экспертами UPOV (Международного 

союза по охране новых сортов растений) для целей 

молекулярной идентификации, является метод ми-

кросателлитного маркирования, в результате которого 

можно получить индивидуальную характеристику от-

дельного генотипа – его ДНК-профиль [15]. Важной 

особенностью микросателлитных (или SSR – simple 

sequence repeat) локусов, тандемно повторяющихся 
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ди-, три-, тетра- и пентануклеотидных мотивов яв-

ляется их большая подверженность мутационной из-

менчивости по сравнению со структурными генами. 

Это связано с тем, что большинство SSR-локусов не 

несет информации о признаках и свойствах организма 

и не подвержено воздействию со стороны естествен-

ного отбора. Как следствие, микросателлиты очень 

полиморфны. Высокий полиморфизм в сочетании с 

распространенным мультиаллелизмом делает их пер-

спективными молекулярными маркерами в селекции 

растений. На основе выявленных аллелей нами рас-

считана матрица генетической дивергенции исследо-

ванных генотипов сахарной свеклы, построены кла-

стеры (рис. 1), рассчитано генетическое расстояние 

(по Эвклиду), в соответствии с алгоритмом PAST, 

(табл. 1) [16].

 

Обозначения: 

1-МС 020002; 2-МС 020004; 3-МС 020008;

4-МС 020014; 5-МС 020016; 6-МС 020018; 

7-МС 020020; 8-МС 020022; 9-МС 020024;

10-ОП 021719; 11-ОП 021722; 12-ОП 021723; 

13-ОП 021724; 14-ОП 021727; 15-ОП 021728;

 16-ОП 021729; 17-ОП 021730; 18-ОП 021732. 

Наибольшие генетические расстояния D=5,0 уста-

новлены между генотипами: МС 020002 и ОП 021722. 

Также по результатам кластерного анализа рекомен-

дованы следующие родительские пары для гибриди-

зации, находящиеся на значительном генетическом 

удалении друг от друга: 

МС 020002 и ОП 021730 (D=4,58); 

МС 020002 и ОП 021729 (D=4,8); 

МС 020002 и ОП 021728 (D=4,69); 

МС 020002 и ОП 021727 (D=4,52); 

МС 020002 и ОП 021732 (D=4,9); 

МС 020002 и ОП 021719 (D=4,5); 

МС 020002 и ОП 021723 (D=4,80); 

МС 020002 и ОП 021724 (D=4,8); 

МС 020004 и ОП 021732 (D=4,36);

МС 020004 и ОП 021722 (D=4,24); 

МС 020004 и ОП 021729 (D=3,87); 

МС 020004 и ОП 021730 (D=3,74); 

МС 020008 и ОП 021732 (D=4,24); 

МС 020008 и ОП 021729 (D=4,47);

МС 020008 и ОП 021722 (D=4,8); 

МС 020014 и ОП 021732, (D=4,00); 

МС 020014 и ОП 021730 (D=4,36); 

МС 020022 и ОП 021727 (D=4,63); 

МС 020022 и ОП 021729 (D=4,69); 

МС 020024 и ОП 021723 (D=4,47). 

Выявленный уровень генетической дифферен-

циации изученных генотипов иллюстрирует их рас-

положение на дендрограмме, полученной при много-

мерном шкалировании матрицы корреляционного 

сходства. Образцы, имеющие сходную генетическую 

структуру по изученным микросателлитным локусам 

ядерной ДНК, располагаются в непосредственной 

близости друг от друга и не рекомендуются для скре-

щиваний. 

Таблица 1. Матрица генетических расстояний (по Эвклиду) селекционных образцов сахарной свеклы

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18

1 0.00 3.61 3.74 4.24 4.58 3.87 4.90 4.80 4.12 4.58 5.00 4.80 4.80 4.52 4.69 4.80 4.58 4.90

2 3.61 0.00 2.65 3.00 4.00 2.83 4.36 4.24 3.16 3.74 4.24 3.74 3.74 3.64 3.87 3.74 3.74 4.36

3 3.74 2.65 0.00 2.83 3.87 2.65 4.24 4.36 3.32 4.36 4.80 4.12 4.12 4.04 4.47 4.36 4.36 4.24

4 4.24 3.00 2.83 0.00 4.36 2.24 4.47 4.58 3.61 3.61 3.87 3.32 3.00 3.50 3.46 3.61 4.36 4.00

5 4.58 4.00 3.87 4.36 0.00 4.00 1.73 2.00 4.24 4.47 4.47 4.47 4.24 4.16 4.36 4.24 2.83 2.24

6 3.87 2.83 2.65 2.24 4.00 0.00 4.36 4.47 2.83 3.74 4.00 3.74 3.46 3.03 3.61 3.74 4.00 4.12

7 4.90 4.36 4.24 4.47 1.73 4.36 0.00 2.24 4.36 4.36 4.12 4.36 4.12 4.28 4.24 4.36 3.00 2.45

8 4.80 4.24 4.36 4.58 2.00 4.47 2.24 0.00 4.47 4.69 4.69 4.69 4.47 4.63 4.58 4.69 3.16 3.00

9 4.12 3.16 3.32 3.61 4.24 2.83 4.36 4.47 0.00 4.24 4.24 4.47 4.24 3.35 4.12 3.74 3.16 4.36

10 4.58 3.74 4.36 3.61 4.47 3.74 4.36 4.69 4.24 0.00 2.83 2.45 3.16 3.19 2.24 3.16 4.24 4.36

11 5.00 4.24 4.80 3.87 4.47 4.00 4.12 4.69 4.24 2.83 0.00 2.83 2.83 3.35 2.24 3.16 4.24 4.12

12 4.80 3.74 4.12 3.32 4.47 3.74 4.36 4.69 4.47 2.45 2.83 0.00 2.45 3.03 2.65 3.16 4.24 4.12

13 4.80 3.74 4.12 3.00 4.24 3.46 4.12 4.47 4.24 3.16 2.83 2.45 0.00 2.47 2.24 2.45 4.00 3.61

14 4.52 3.64 4.04 3.50 4.16 3.03 4.28 4.63 3.35 3.19 3.35 3.03 2.47 0.00 3.03 2.47 3.35 3.78

15 4.69 3.87 4.47 3.46 4.36 3.61 4.24 4.58 4.12 2.24 2.24 2.65 2.24 3.03 0.00 2.24 4.12 4.00

16 4.80 3.74 4.36 3.61 4.24 3.74 4.36 4.69 3.74 3.16 3.16 3.16 2.45 2.47 2.24 0.00 3.46 3.87

17 4.58 3.74 4.36 4.36 2.83 4.00 3.00 3.16 3.16 4.24 4.24 4.24 4.00 3.35 4.12 3.46 0.00 3.00

18 4.90 4.36 4.24 4.00 2.24 4.12 2.45 3.00 4.36 4.36 4.12 4.12 3.61 3.78 4.00 3.87 3.00 0.00
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Генотипы, выбранные по результатам кластерного 

анализа и генетически наиболее удаленные друг от 

друга, были высажены на 6-ти изолированных участ-

ках – «клумбах» в посевах подсолнечника: 

«Клумба 42» МС 708 х ОП 21724; 

«Клумба 43» МС 708 х ОП 21727; 

«Клумба 44» МС 708 х ОП 21728; 

«Клумба 45» МС 708 х ОП 021732; 

«Клумба 46» МС 708 х ОП 021723; 

«Клумба 47» МС 1949 х ОП 021722. 

В результате проведенной гибридизации получены 

гибридные семена сахарной свеклы, характеризую-

щиеся высокой степенью раздельноплодности, ко-

торые будут высеяны в 2024 г. в полевые условия для 

проведения предварительных испытаний по продук-

тивности, технологическим качествам и устойчивости 

к биотическим и абиотическим стрессорам.
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Eff ective selection of sugar beet parental pairs for hybridization 
based on microsatellite markers 

A.A. Nalbandyan, Т.P. Fedulova, I.V. Cherepukhina, Т.N. 
Bagmutova, 

Е.А. Slepokurova
Summary. To select parental pairs for hybridization, 

genotyping of 18 sugar beet samples was performed using 

12 SSR markers. The highest level of polymorphism (PIC) 

was established for the loci: Bvv21 (PIC=0.85), BQ585656 

(PIC=0.83), Sb04 (PIC=0.84), Sb15 (PIC =0.74), FD1002 

(PIC =0.73). This made it possible to clearly identify and 

diff erentiate the breeding material of sugar beet. Based on 

the results of PCR analysis, the genetic distances between 

separate-fruited MS forms and conjoined pollinators were 

calculated. A cluster analysis was carried out and the genetic 

divergence of the studied sugar beet lines was established. 

Genotypes located at a considerable distance from each 

other are recommended for crossing (20 combinations) and 

creating highly productive hybrids. 
Key words: sugar beet, hybridization, SSR markers, genetic 

distances, PCR analysis, hybrids.

Рисунок 1. Генетические взаимоотношения селекционных 

образцов на основе межгрупповых связей 


