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В настоящей статье представлены результаты 

апробации 15 маркеров к микросателлитным локу-

сам генома сои культурной. Все использованные 

микросателлитные маркеры группы Satt характери-

зовались высоким уровнем полиморфизма (PIC) – 

от 0,60 до 0,87, с наибольшим значением для локу-

са Satt100 (PIC = 0,87). Размер выявленных ам-

пликонов у сортообразцов сои варьировал в пре-

делах 102 – 336 п.н. С применением метода фраг-

ментного анализа у 48 сортообразцов сои были 

получены индивидуальные молекулярно-

генетические профили для каждого генотипа. По-

средством кластерного анализа была проведена 

 

This article presents the results of the validation of 15 

markers for microsatellite loci in the soybean genome. 

All the Satt microsatellite markers used had a high 

level of polymorphism (PIC) ranging from 0.60 to 

0.87, with the highest value for the Satt100 locus (PIC 

= 0.87). The size of the identified amplicons in soy-

bean varieties varied between 102 and 336 bp. Using 

the fragment analysis method, 48 soybean varieties 

were analyzed to obtain individual molecular genetic 

profiles for each genotype. Cluster analysis was used 

to assess the genetic distances between the studied 

genotypes. It was found that the varieties Oressa and 

Vlada were the most genetically similar, while Vasilisa 
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оценка генетических расстояний изучаемых гено-

типов. Установлено, что генетически наиболее 

близкими являются сортообразцы Орeсca и Влада, 

а наиболее далекими Василиса и Гритиказ 80. По-

лученные результаты позволяют подбирать роди-

тельские компоненты для гибридизации, что зна-

чительно повышает эффективность селекционного 

процесса 

 

and Gritikaz 80 were the most distant. The results ob-

tained make it possible to select parental components 

for hybridization, which significantly increases the 

efficiency of the selection process 

Ключевые слова: СОЯ КУЛЬТУРНАЯ, ГЕНОТИ-
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Введение 

В основе современной селекционной науки лежит фундаментальное 

изучение генетического разнообразия культурных растений. Эта работа 

направлена на систематический поиск и идентификацию новых перспек-

тивных источников хозяйственно-ценных признаков — таких как устойчи-

вость к болезням, адаптивность к абиотическим стрессам, повышенная 

продуктивность. Эти источники должны в полной мере соответствовать 

актуальным запросам селекционеров. Таким образом, анализ генетической 

разнородности выступает не просто вспомогательным методом, а важней-

шим, неотъемлемым звеном и стратегической основой всего селекционно-

го процесса. 

Применительно к такой значимой культуре, как соя, данный подход 

приобретает особую актуальность. Разработка эффективных и конкуренто-

способных программ по ее селекционно-генетическому улучшению невоз-

можна без глубокого и всестороннего установления особенностей генети-

ческого полиморфизма данного вида. Тщательное исследование спектра и 

характера генетических вариаций, их распределения в разных популяциях 

и эколого-географических группах позволяет не только оценить суще-

ствующее разнообразие, но и целенаправленно отбирать уникальные гено-

типы. Именно они служат источниками целевых аллелей для создания но-

http://dx.doi.org/10.21515/1990-4665-218-025
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вых сортов с улучшенными хозяйственно-биологическими признаками, 

что, в конечном итоге, определяет успех всей селекционной программы. 

В настоящее время особенно актуальны исследования направленные 

на разработку методов идентификации генотипов, в том числе и сои. Для 

этого используют молекулярно-генетические и биохимические маркеры, 

т.е. маркеры на основе макромолекул (запасных белков, изоферментов и 

полиморфных фрагментов ДНК), поскольку генетическое разнообразие ор-

ганизмов напрямую связанно с изменчивостью последовательности ДНК 

[5, 8].  

Наиболее популярными для выявления генетического полиморфизма 

культур являются микросателлитные маркеры [6]. Важной особенностью 

микросателлитных (или SSR – simple sequence repeat) локусов, тандемно 

повторяющихся ди-, три-, тетра- и пентануклеотидных мотивов является 

их большая подверженность мутационной изменчивости по сравнению со 

структурными генами. Микросателлиты очень полиморфны. Высокий по-

лиморфизм в сочетании с распространенным мультиаллелизмом делает их 

перспективными молекулярными маркерами в селекции растений [1,13,4]. 

Соя (Glycine max (L.) Merr.), как зернобобовая культура с уникаль-

ным химическим составом, имеет важное продовольственное, кормовое и 

техническое значение. Высокое содержание белка и жира обусловливают 

ее востребованность в качестве сырья для пищевой промышленности и 

кормопроизводства [2]. Способность к симбиотической азотфиксации поз-

воляет использовать сою в качестве хорошего предшественника в севообо-

роте для многих сельскохозяйственных культур. 

В изучении генома сои ключевую роль играет SSR-анализ. Благодаря 

кодоминантному наследованию, высокому полиморфизму и воспроизво-

димости, микросателлитные маркеры могут применяться для паспортиза-

ции сортов, оценки генетической дивергенции исходного материала и 

определения филогенетического родства генотипов [3,7,11,12].  
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В связи с этим целью данного исследования было проведение моле-

кулярно-генетического скрининга селекционного материала сои. 

Для достижения поставленной цели необходимо было решить ряд 

задач: 

1. Провести классический ПЦР-анализ с применением микросател-

литных маркеров; 

2. Выявить генетический профиль изучаемых генотипов с помощью 

данных маркеров; 

3. Отобрать высокополиморфные SSR-маркеры для дальнейшего ис-

пользования при генотипировании сортообразцов сои. 

Материалы и методы исследования 

Объектом исследований стали 48 сортообразцов сои различного эко-

лого-географического происхождения (табл. 1).  

Таблица 1 – Перечень изучаемых генотипов  

№ Сортообразец № Сортообразец № Сортообразец 

1 Василиса 17 Османь 33 Витязь 50 

2 Влада 18 Чера 1 34 Приморская 69 (Фортуна) 

3 Вера 19 Юг 30 35 Приморская 81 

4 Везелица 20 Амурская 100 36 Сфера 

5 Виктория 21 Augusta 37 Окская 

6 Дуэт 22 Снежок 38 ДСС 2509 

7 Нежеголь 23 Gaillard 39 Ланцетная 

8 Л-171-19 24 N1 элиты 405 40 Aldana 

9 Л-274-19 25 Дина 41 Opecca 

10 Зуша 26 Топаз 42 Дун-нун 36 

11 Л-7-19 27 Проня 43 Регина 

12 Л-243-19 28 Елена 44 Бара 

13 Л-128-19 29 Без названия 4951 45 Даурия 

14 Мезенка 30 Рекорд Северный 46 Образец 32 

15 Л-244-19 31 Лазурная 47 Мерлин 

16 Л-278-19 32 Гритиказ 80 48 Фарта 

Для генотипирования сои был проведен микросателлитный анализ 

(SSR-анализ). На основе анализа литературных данных [5,12] и базы дан-

ных SoyBase (data.soybase.org) для работы были выбраны 15 SSR-маркеров 

(табл.2).  

https://www.google.com/search?q=SoyBase&rlz=1C1CHBD_ruRU849RU849&oq=data+base+ssr+glysine+max&aqs=chrome..69i57j33i10i160l2.13533j0j15&sourceid=chrome&ie=UTF-8&mstk=AUtExfDHR2bifwuWDbk0MKLEAwnu0CRmXYPgPdFA9Fs9E-WzLYTirBMuiqW0uwXCpwqQF8Zv6Z-RqtMrsa6lNDbzKmlPwmiWggkqo1q-QBnsCX8si6P1Bjk1z1o9Ys6Coq_gJ5U&csui=3&ved=2ahUKEwjj8oyRnJqTAxUHKRAIHclxE6cQgK4QegQIAxAB
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Таблица 2 – Характеристика микросателлитных праймеров 

SSR-маркер Последовательность 5/…3/ Мотив Тm 
0
С 

Satt229 
F: TGGCAGCACACCTGCTAAGGGAATAAA 

R: GCGAGGTGGTCTAAAATTATTACCTAT 
(AAT)22 53 

Satt529 
F: GCGCATTAAGGCATAAAAAAGGATA 

R: GCACAATGACAATCACATACA 
(ATT)13 55 

Satt211 
F: GAAAAAGCCCACATCCAA 

R: CATGGGCATGCAGTAACA 
(TAA)11 56 

Satt100 
F: ACCTCATTTTGGCATAAA 

R: TTGGAAAACAAGTAATAATAACA 
(TTA)13 55 

Satt173 
F: TGCGCCATTTATTCTTCA 

R: AAGCGAAATCACCTCCTCT 
(TAT)18 56 

Satt183 
F: TAGGTCCCAGAATTTCATTG 

R: CACCAACCAGCACAAAA 
(TTA)13 58 

Satt174 
F: TTTCATTTCTTTGCCTTCT 

R: TTCGTAGTCCGTCTTTCAT 
(TTA)10 56 

Satt244 
F: GCGCCCCATATGTTTAAATTATATGGAG 

R: GCGATGGGGATATTTTCTTTATTATCAG 
(AAT)27 57 

Satt288 
F: GCGGGGTGATTTAGTGTTTGACACCT 

R: GCGCTTATAATTAAGAGCAAAAGAAG 
(TAA)17 57 

Satt365 
F: TGCTCCCCTCTGCCTTTTTTTCTATTTT 

R:AAGGATGAGTTTGATAAACATGAATGAAGAA 
(GAT)4 54 

Satt319 
F: CAACTCAGTAGGGGTCAATAACAA 

R: TGAAATAGGGAAAATAAGGGAACA 
(ATT)16 53 

Satt307 
F: GCGCTGGCCTTTAGAAC 

R: GCGTTGTAGGAAATTTGAGTAGTAAG 
(TTA)13 57 

Satt156 
F: CGCACCCCTCATCCTATGTA 

R: CCAACTAATCCCAGGGACTTACTT 
(ATA)17 53 

Satt440 
F: TGAGAACGTTTGAAAAGAGAT 

R: GAAGAGATTAAGCATAAAGAATACTT 
(AAT)14 58 

Satt557 
F: GCGGGATCCACCATGTAATATGTG 

R: GCGCACTAACCCTTTATTGAA 

(AAT)17 

(GAT)4 
58 

Выделение тотальной ДНК из образцов растительной ткани осу-

ществлялось наборами для выделения ДНК «Экстран-3» (ООО «Синтол»). 

Качество полученной ДНК оценивалось методом электрофореза в 1,5%-

ном агарозном геле с бромистым этидием. Количественную оценку кон-

центрации ДНК проводили на микроспектрофотометре Nano-300 

(ALLSHENG, КНР). Для ПЦР использовалась выделенная ДНК, раство-

ренная в 10 мМ трис-НCl-буфера, рН 8,0 с 0,1 мМ ЭДТА.  

ПЦР-амплификацию проводили с использованием коммерческого 

набора 5X MasCFETaqMIX (ЗАО «Диалат ЛТД», РФ) на амплификаторе 
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нуклеиновых кислот Т100™ Thermal Cycler (Bio-rad, США). Параметры 

проведения ПЦР-реакции следующие: предварительная денатурация 94°С 

в течение 5 мин, далее 30 циклов со следующими условиями: денатурация 

при температуре 94°С в течение 30 сек., отжиг праймеров при соответ-

ствующей праймерам температуре – 30 сек., элонгация  при температуре 

72°С – 30 сек., с заключительной элонгацией при температуре 72°С в тече-

ние 5 мин. Условия проведения ПЦР (время и температура отжига прайме-

ров) были оптимизированы в процессе проведения исследований в соот-

ветствии с характеристиками используемых SSR-праймеров. Для ампли-

фикации целевых фрагментов ДНК применяли 15 локус-специфичных 

праймеров группы Satt, меченых флуоресцентными красителями FAM, 

R6G, TAMRA и ROX (набор Syntol-СК-5). 

Разделение ПЦР-продуктов выполняли методом капиллярного элек-

трофореза с высоким разрешением в денатурирующих условиях на генети-

ческом анализаторе Нанофор 05 (ИАП РАН, РФ). Для оценки длины ам-

плифицированных фрагментов готовили реакционную смесь, содержащую 

1 мкл ПЦР-продукта, 0,5 мкл маркера молекулярной массы СД450 (ООО 

Синтол, РФ) и 9 мкл деионизированного формамида (ООО «Синтол», РФ).  

Денатурацию фрагментов проводили при  95°С  в течение 5 мин. 

Точные размеры амплифицированных SSR-фрагментов устанавлива-

ли с помощью капиллярного электрофореза с последующей компьютерной 

обработкой данных. Анализ проводили в программе «GeneMarker V3.0.1» 

(SoftGenetics, LLC., США), которая обеспечивала автоматизированное 

определение длины ПЦР-продуктов в парах нуклеотидов после калибровки 

по флуоресцентному размерному стандарту. В качестве размерного стан-

дарта применяли СД450, канал LIZ (ООО «Синтол», РФ). В ходе анализа 

осуществляли визуальный мониторинг специфичности амплификации, 

оценивали профиль пиков (форму и высоту). Полученные цифровые дан-
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ные (размеры аллелей) использовали для дальнейшего популяционно-

генетического анализа. 

Для расчета индекса полиморфизма (PIC) SSR-маркеров применяли 

метод, разработанный Botstein D. [10]. Все молекулярно-генетические ис-

следования выполнены в трех биологических повторностях.  

Генетические расстояния между генотипами сои культурной рассчи-

тывали с использованием Евклидовой метрики [14]. Статистическая обра-

ботка данных проводилась с использованием пакета Statistica 6.1.  

Результаты и обсуждение 

В результате проведенного фрагментного анализа было выявлено 

генетическое разнообразие изучаемых сортообразцов сои и установлен 

полиморфизм исследованных микросателлитных локусов.  С 

использованием SSR-маркеров для каждого генотипа получены 

индивидуальные ДНК-паттерны.  

Типичные профили, демонстрирующие характер разделения 

фрагментов ДНК и выявленный аллельный полиморфизм у отдельных 

маркеров, приведены на рис. 1. 
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Рисунок 1 – Электрофореграммы ПЦР-продуктов: а) микросателлитного 

локуса Satt 307 сортообразца Елена; б) микросателлитного локуса Satt 288 

сортообразца Везелица; в) микросателлитного локуса Satt 229 

сортообразца Дун-нун 36 

Для каждого праймера к микросателлитным локуса была рассчитана 

мера информационного полиморфизма PIC (рolymorphism information 

content). Этот показатель определяет способность маркера выявлять 

полиморфизм в популяции в зависимости от числа обнаруживаемых 

аллелей и распределения их частот [9]. Наибольший уровень 

полиморфного обеспечения (PIC) отмечен для локуса Satt 100 

(PIC=0,87) (табл.3). 

a 

б 
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Таблица 3 – Диапазон длин и уровень полиморфизма выявленных 

аллелей микросателлитных локусов 

SSR-маркер 
Уровень полиморфного 

обеспечения (PIC) 

Размер выявленных ампликонов 

у сортообразцов сои, п.н 

Satt 100 0,87 108-266 

Satt 244 0,85 135-228 

Satt 173 0,82 202-254 

Satt 440 0,81 155-198 

Satt 529 0,81 198-227 

Satt 288 0,80 234-261 

Satt 307 0,80 153-238 

Satt 174 0,77 154-336 

Satt 229 0,77 178-229 

Satt 156 0,76 209-234 

Satt 183 0,75 111-266 

Satt 319 0,75 153-179 

Satt 365 0,73 268-311 

Satt 211 0,60 102-117 

Satt 557 0,58 190-209 

 

PIC более 0,80 установлен для маркеров Satt 244 (0,85), Satt 173 

(0,82), Satt 440, Satt 529 (0,81), Satt 288, Satt 307 (0,80). Все праймеры 

имели высокий уровень полиморфизма (0,58-0,87, локусы Satt 557-Satt 

100). Максимальное число аллелей на SSR-локус – 11.  

Генетическая идентификация сортов растений основана на анализе 

полиморфизма (вариативности) их ДНК. Каждый сорт, являющийся 

результатом целенаправленной селекции, обладает уникальным 

генетическим профилем. Этот профиль формируется специфическим 

набором аллелей — альтернативных форм одного и того же гена или 

генетического локуса, которые определяют наследственные признаки. 

На основе полученных данных были разработаны молекулярно-

генетические формулы изучаемых сортообразцов, некоторые из  них 

представлены в таблице 4. 
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Таблица 4 – Молекулярно-генетические формулы некоторых изучен-

ных генотипов сои культурной 

№ Сортообразец Молекулярно-генетические формулы 

1 Василиса 
А0B234C0D179/336E0F102/108G178H150/207/210I0J178/181K0L0M177/183N0 

O206/209 

2 Влада 
А0B0C254D179/336E0F102/108G178H150/207/210I0J178/181K170/173/176L0M198 

N0O0 

3 Вера 
А0B0C214D179/336E111/266F102/108G210H150/207/210I0J153/162K170L0M155/161N209/21

8O206/209 

4 Везелица 
А139/246B209C0D176/179/207/336E111/235/244F102/108G226/229H135/150/204/207/210/228I0J1

81K0L0M177/183N209/218O206/209 

5 Виктория 
А130B230C0D179/336E124F111/117G0H135/150/207/210I0J153/162K170/173L0M177/183N20

2/211O200 

6 Дуэт 
А169B0C251/254D176/179/336E235/244/266F102/108G229H150/207I0J181K153/170/173L299

M177/183N0O200/209 

7 Нежеголь А0B0C214D179/336E111/235/244F102/108G210H150/207/210I0J0K0L0M177/183N0O200/209 

8 Л-171-19 А130B0C0D0E0F102/108G0H150/207/210I0J0K0L268M177/183N0O200 

9 Л-274-19 А0B221C211D179/336E111/250F102/108G229H150/210/213I0J0K170/173L0M195N0O209 

10 Зуша А0B0C0D179/336E235/244F102/108G226H150/204/207I0J0K170/173L268M195N0O209 

Примечание. Латинскими буквами обозначены маркеры: A – Satt 100, B – Satt 156, C - 

Satt 173, D - Satt 174, E - Satt 183, F – Satt 211, G – Satt 229, H – Satt 244, I – Satt 288, J – 

Satt 307, K – Satt 319, L – Satt 365; M – Satt 440; N – Satt 529; O – Satt 557. Цифровой ин-

декс указывает размер выявленных аллелей (в парах нуклеотидов).  

 

Полученные молекулярно-генетические профили генотипов сои мо-

гут служить основой для составления генетического паспорта, в котором 

отражаются данные по составу выявленных аллелей микросателлитных 

локусов. Это позволяет идентифицировать и паспортизировать сорта сои, 

вычислять генетические расстояния между ними и на их основе методом 

кластерного анализа осуществлять оценку генетического родства (рис. 2). 
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Рисунок 2 – Генетические расстояния между сортообразцами сои (Евкли-

дово расстояние) 

На основе анализа дендрограммы установлено, что наиболее генети-

чески близкими являются сортообразцы Opeсca и Влада, а наиболее дале-

кими Василиса и Гритиказ 80. Полученные результаты позволяют не толь-

ко проводить группировку изучаемых образцов, но и на ее основе подби-

рать родительские компоненты для гибридизации, что значительно повы-

шает эффективность селекционного процесса.   

 

Выводы 

На основании проведенных молекулярно-генетических исследований 

и полученных результатов можно сделать следующие выводы: 

1. Проведена апробация 15 маркеров к микросателлитным локусам 

генома сои культурной для идентификации. С применением данных марке-
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ров установлена молекулярно-генетическая структура 48 генотипов, что 

может быть использовано для разработки генетического паспорта сорта. 

2. По изученным SSR-локусам длина полученных ПЦР-фрагментов 

составляет от 102 до 336 п.н. Самые высокие значения критерия полимор-

физма установлены для микросателлитных локусов Satt 100 (PIC=0,87), 

Satt 244 (PIC=0,85), Satt 173 (PIC=0,82).   

3. С использованием полученных результатов определено генетиче-

ское расстояние сортообразцов сои на основе выявленных аллелей SSR-

локусов. Эти данные позволяют оптимизировать процесс подбора роди-

тельских компонентов для гибридизации на основе принципа генетической 

разнородности генотипов. 

Работа выполнена при финансовой поддержке Министерства науки и 

высшего образования Российской Федерации в рамках программы разви-

тия Передовых инженерных школ (ПИШ «Агроген» Воронежского ГАУ). 
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