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Представлены результаты экспериментальных исследований по анализу полиморфизма микросателлитных 
локусов в генетических ресурсах свеклы рода Beta. На основе полученной генетической информации созда-
на пополняемая база данных SSR- и RAPD-фингерпринтов изученных генотипов сахарной, кормовой белой, 
кормовой красной свеклы и гибридов на их основе. Данная база включает информацию об идентифициро-
ванных аллелях SSR- и RAPD-локусов. Цель исследований – изучение генетического разнообразия Beta 
vulgaris L. на основе различных типов ДНК-маркеров. В качестве материалов для исследований были ис-
пользованы проростки разновидностей корнеплодной кормовой красной и белой свеклы (convar. crassa Alef.), 
МС-линий сахарной свеклы (convar. saccharifera Alef.), а также гибридов, полученных с их участием. В работе 
были использованы праймеры к микросателлитным локусам Sb11, Sb13, Sb15 и RAPD-праймеры (OPAR-16, 
OPAX-10, OPP-14). Выявлены специфические ПЦР-продукты длиной 1000 п.н. для МС-линии 2113 по локусу 
Sb13, что отличает ее от других генотипов и может служить генетическим маркером для идентификации. 
Установлено, что максимальная гетерогенность селекционных материалов сахарной, кормовой красной и 
кормовой белой свеклы обнаруживается с помощью праймера ОРАХ-10. RAPD-праймер ОРР-14 может ис-
пользоваться для идентификации образца № 12 (МС 2093), так как только с ним была обнаружена отличи-
тельная особенность, проявляющаяся в формировании ампликона длиной 900 п.н. Обнаружено наличие 
специфического ампликона для кормовой свеклы длиной 700 п.н. по локусу Sb11, что может являться одним 
из маркерных признаков при ее паспортизации. Результаты представленных молекулярно-генетических ис-
следований имеют теоретическое и практическое значение в селекционном процессе сахарной свеклы. 
КЛЮЧЕВЫЕ СЛОВА: свекла сахарная, кормовая свекла, генетическое разнообразие, SSR- и RAPD-
локусы, ДНК-фингерпринтинг. 
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The authors present the results of experimental studies on the analysis of microsattelite loci polymorphism in genetic 
resources of the genus Beta. On the basis of the obtained genetic information the authors have created an appendable 
database of SSR and RAPD fingerprints of the studied genotypes of sugar, fodder white, and fodder red beet and 
hybrids derived from them. This database includes the information on identified alleles of SSR and RAPD loci. The 
objective of research was to study the genetic diversity of Beta vulgaris L. on the basis of different types of DNA 
markers. Study materials included germs of the following types of rhizocarpous beet: fodder red and white beet (convar. 
crassa Alef.), sugar beet MS lines (convar. saccharifera Alef.), and hybrids derived from them. The following primers for 
microsattelite loci were also used for research: Sb11, Sb13, Sb15 and RAPD primers (OPAR-16, OPAX-10, and OPP-14). 
Specific PCR products of 1 000 b.p. in length for the MS line 2113 have been revealed by Sb13 locus. This 
distinguishes this line from other genotypes and can serve as a genetic marker for identification. It is established that the 
maximum heterogeneity of breeding materials of sugar, fodder red and fodder white beet was revealed using the 
ОРАХ-10 primer. The ОРР-14 RAPD primer can be used for identification of sample No. 12 (MS 2093), since it was the 
only primer that could reveal the specific feature manifesting itself in the formation of amplicon of 900 b.p. The authors 
also revealed the presence of a specific amplicon for fodder beet of 700 b.p. for Sb11 locus, which may be one of 
marker characteristics for its certification. The results of the presented molecular-genetic studies are of theoretical and 
practical importance in sugar beet breeding process. 
KEYWORDS: sugar beet, fodder beet, genetic diversity, SSR and RAPD loci, DNA fingerprinting. 
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ведение 
Эффективная идентификация видов растений, отслеживание их филогенетических  

            отношений вызывали и продолжают вызывать интерес на всех этапах развития 
биологической науки. Возможность отличать представителей близких видов друг от 
друга может быть осложнена высоким полиморфизмом внутри каждого из видов или, 
напротив, межвидовым морфологическим сходством [1]. 

В последнее время развитие молекулярных методов дало возможность приме-
нять молекулярные маркеры для видоидентификации и филогенетических исследова-
ний. Данные методы, конечно, не могут полностью заменить классические подходы, но 
способны эффективно их дополнить. Основой молекулярных подходов является зако-
номерность корреляции степени генетического родства между живыми организмами с 
уровнем сходства в гомологичных последовательностях нуклеиновых кислот и белков. 

Знание генетического разнообразия сельскохозяйственных культур и наследуемо-
сти признаков может привести к соответствующим схемам отбора в селекционных про-
граммах, работающих с растениями [9]. Известно, что общее генетическое разнообразие 
видов Beta, включая сахарную свеклу, другие свекловичные культуры и их диких родст-
венников, сравнительно высоко [15]. У сахарной свеклы временами оказывается, что от-
бор уменьшил генетическую изменчивость у улучшенных сортов [12]. Так, было приме-
нено множество методов, использующих морфологические и молекулярные маркеры, 
чтобы проанализировать разнообразие и способствовать управлению генетическими ре-
сурсами. Молекулярные маркеры обычно используются, чтобы охарактеризовать наслед-
ственную изменчивость в пределах и между популяциями и обеспечить эффективные 
средства, чтобы связать фенотипические и генотипические изменения. Несмотря на пре-
имущества и недостатки обоих типов маркеров, рекомендуется их комбинированное ис-
пользование для усиления разрешающей способности генетического разнообразия [8].  

Для сахарной свеклы (Beta vulgaris L.) были разработаны и использованы раз-
личные типы биохимических и молекулярных маркеров. Для картирования и составле-
ния «фингерпринтов» (fingerprint – определение профиля фрагментов ДНК) также ис-
пользовались AFLPs (полиморфизмы длины усиленного фрагмента) [2]. Вне зависимо-
сти от методики результатом эксперимента будет набор фрагментов ДНК, число кото-
рых и электрофоретическая подвижность различаются между генотипами. Чем больше 
совпадающих фрагментов в полученных профилях, тем более родственными считаются 
изучаемые генотипы.  

Среди целого ряда молекулярных маркеров SSR-локусы получили широко рас-
пространенное применение в генетике и селекции растений благодаря многим желатель-
ным свойствам, включая сверхизменчивость, мультиаллельную природу, кодоминантное 
наследование, воспроизводимость, относительное изобилие, расширенный охват ге-
нома и специфическое расположение на хромосоме [10, 11]. Кодоминантная природа 
SSR-маркеров позволяет оценить аллельные взаимосвязи среди генотипов – свойство, 
которое делает этот технический прием особенно подходящим для применения на са-
харной свекле как самонесовместимой и перекрестно-опыляемой культуры [6]. Для са-
харной свеклы созданы несколько сотен SSR-маркеров, и открыто доступны генетиче-
ские карты, основанные на данных маркерах [3, 5]. 

В связи с этим использование различных типов ДНК-маркеров для изучения ге-
нетического разнообразия Beta vulgaris L. является актуальным. 

Материалы и методы  
Материалами для исследований служили проростки разновидностей корнеплод-

ной кормовой красной и кормовой белой свеклы (convar. crassa Alef.), МС-линий са-
харной свеклы (convar. saccharifera Alef.), гибридов, полученных с их участием. 

Геномную ДНК выделяли из растительной ткани фенол-хлороформным методом 
[4, 14]. Качество выделенной ДНК определяли методом электрофореза в присутствии бро-
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мистого этидия. Полученную ДНК растворяли в 10 мМ трис-НCl-буфере, рН 8,0, содер-
жащем 0,1 мМ ЭДТА, и использовали для ПЦР-анализа.  

Полимеразно-цепная реакция проводилась на амплификаторе «Genues» (Вели-
кобритания). В работе были использованы праймеры к микросателлитным локусам ге-
нома Sb11, Sb13, Sb15 [13], а также RAPD-праймеры OPAR-16, OPAX-10, OPP-14 [7]. 
Нуклеотидные последовательности и характеристики данных праймеров представлены 
в таблице 1. 

Таблица 1. Характеристика используемых праймеров 

Название Нуклеотидные последовательности 

Sb11 Forward: 5′-CGA GGG GTA AAA CCA GAC AA-3′ 
Reverse: 5′-GGT TCT GAA ATT TGG GGG TT-3′ 

Sb13 Forward: 5′-ACA GCA AGA TCA GAG CCG TT-3′ 
Reverse: 5′-TGG ACC CAC CAT TTA CAT CA-3′ 

Sb15 Forward: 5′-CAC CCA GCC TAT CTC TCG AC-3′ 
Reverse: 5′-GTG GTG GGC AGT TTT AGG AA-3′ 

OPAR-16 5′-CCTTGCGCCT-3′ 
OPAX-10 5′-CCAGGCTGAC-3′ 
OPP-14 5′-CCAGCCGAAC-3′ 

 

Параметры амплификации были следующие:  
- предварительная денатурация при 95°С в течение 5 мин.; 
- затем 35 циклов при 95°С – 30 c, 54–56°С – 30 с, 72°С – 30 с; 
- финальный этап элонгации цепи при 72°С – 1 мин.  
Результаты и их обсуждение 
Результаты ПЦР-анализа с RAPD-праймерами ОРAX-10 геномной ДНК образ-

цов сахарной, кормовой свеклы и гибридов с их участием, полученные лабораторией 
исходного материала, показали их невысокий генетический полиморфизм (рис. 1, табл. 2).  

На всех представленных рисунках и в таблицах использованы следующие обозна-
чения:  

№ 20 (Б) – кормовая красная свекла;  
№ 3-1 – МС 94 × кормовая красная свекла;  
№ 19 – кормовая белая свекла;  
№ 4 – МС 94;  
№ 10 – МС 2113;  
№ 2-4 – Триумф;  
№ 12 – МС 2093;  
М – маркер молекулярных масс ДНК GeneRuler™ (Thermo Scientific, США): 

снизу вверх – 500, 600, 700, 800, 900, 1000 п.н. 
 

      № 20 (Б)        № 3-1           № 19           № 4             № 10          № 2-4         № 12             М 

Рис. 1. Амплификация геномной ДНК образцов с праймером ОРАХ-10 
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Таблица 2. Полиморфизм исследуемых образцов свеклы лабораторного 
исходного материала на основе амплификации с праймером ОРAX-10 

Образцы 

Ампликон, п.н. № 20 (Б) № 3-1 № 19 № 4 № 10 № 2-4 № 12 

500 1 1 1 0 0 1 1 
650 1 1 1 1 1 1 1 

1500 0 0 1 1 1 1 1 
Р, % 66 66 100 66 66 100 100 
 
Как следует из данных, приведенных в таблице 2, уровень полиморфизма по 

данному локусу варьировал от 66 до 100%. В результате амплификации геномных ДНК 
растений свеклы установлено, что гибриды № 3-1 (F1МС 94 × кормовая красная) и Три-
умф имеют однородный генетический материал. Оба продукта ПЦР-амплификации с 
длинами 500 и 1500 п.н. характерны для родительской формы № 20 ОП-кормовая белая. 
Гибрид № 3-1 также имеет сходный признак со второй родительской формой – МС 94 с 
длиной 500 п.н.   

Анализ результатов ПЦР с праймерами ОРР-14 свидетельствует об отсутствии 
ампликонов со всеми используемыми для генетического анализа ДНК, кроме образца 
№ 12 (МС 2093), что может являться селективным признаком данного генотипа свеклы 
(табл. 3). 

Таблица 3. Полиморфизм исследуемых образцов свеклы  
на основе амплификации с праймером ОРР-14 

Образцы 

Ампликон, п.н. № 20 (Б) № 3-1 № 19 № 4 № 10 № 2-4 № 12 

900 - - - - - - + 

Р, % 0 0 0 0 0 0 100 

 
По RAPD-локусу ОРAR-16 характерна однородность продуктов амплификации 

как для родительских форм, так и для гибридов. Во всех образцах ДНК обнаружено 3 
ПЦР-продукта с длинами 800, 900 и 1000 п.н. (табл. 4). 

Таблица 4. Матрица наличия/отсутствия ДНК-фрагментов  
и полиморфизм образцов свеклы по локусу ОРAR-16 

Образцы 

Ампликон, п.н. № 20 (Б) № 3-1 № 19 № 4 № 10 № 2-4 № 12 

800 1 1 1 1 1 1 1 

900 1 1 1 1 1 1 1 

100 1 1 1 1 1 1 1 

Р, % 100 100 100 100 100 100 100 

 
Анализ результатов ПЦР-образцов с SSR-праймерами Sb11 свидетельствует о 

наличии специфического ампликона для кормовой свеклы с длиной 700 п.н. У гибридов 
данный признак отсутствует (рис. 2, табл. 5). Для всех исследуемых образцов был уста-
новлен сходный признак, проявляющийся в амплификации продукта с длиной 500 п.н. 
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       № 20 (Б)        № 3-1           № 19            № 4             № 10          № 2-4          № 12            М 

Рис. 2. Амплификация геномной ДНК образцов с праймером Sb11 

Таблица 5. Матрица наличия/отсутствия ДНК-фрагментов  
и полиморфизм образцов свеклы по локусу Sb11 

Образцы 

Ампликон, п.н. 
№ 20 (Б) № 3-1 № 19 № 4 № 10 № 2-4 № 12 

500 1 1 1 1 1 1 1 

700 1 0 1 0 0 0 0 

Р, % 100 50 100 50 50 50 50 

 
По микросателлитному локусу Sb13 выявлено наличие специфического ампли-

кона для образца № 10 (МС 2113) с длиной 1000 п.н. Для остальных генотипов свеклы 
как родительских форм, так и их гибридов характерен идентичный набор ампликонов с 
длинами 500 и 800 п.н. (рис. 3, табл. 6). 

 
  № 20 (Б)         № 3-1          № 19           № 4           № 10          № 2-4           № 12              М 

 
Рис. 3. Амплификация геномной ДНК образцов с праймером Sb13 
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Таблица 6. Матрица наличия/отсутствия ДНК-фрагментов  
и полиморфизм образцов свеклы по локусу Sb13 

Образцы 

Ампликон, п.н. № 20 (Б) № 3-1 № 19 № 4 № 10 № 2-4 № 12 

500 1 1 1 1 1 1 1 
800 1 1 1 1 1 1 1 
1000 0 0 0 0 1 0 0 
Р, % 66 66 66 66 100 66 66 

 
По SSR-локусу Sb15 установлена однородность генетического материала всех 

исследуемых образцов, что проявляется в обнаружении единственного ампликона с 
длиной 500 п.н. (рис. 4, табл. 7).  

 
 № 20 (Б)            № 3-1             № 19              № 4          № 10         № 2-4          № 12             М 

 
Рис. 4. Амплификация геномной ДНК образцов с праймером Sb15 

Таблица 7. Полиморфизм исследуемых образцов свеклы по локусу Sb15 

Образцы 

Ампликон, п.н. № 20 (Б) № 3-1 № 19 № 4 № 10 № 2-4 № 12 

500 1 1 1 1 1 1 1 

Р, % 100 100 100 100 100 100 100 
 
На основании результатов проведенного молекулярно-генетического анализа 

показано, что максимальная гетерогенность селекционных материалов сахарной, кормо-
вой красной и кормовой белой свеклы обнаруживается при использовании праймера 
ОРАХ-10. RAPD-праймер ОРР-14 может использоваться для идентификации образца  
№ 12 (МС 2093), так как только с ним была обнаружена отличительная особенность, 
проявляющаяся в формировании ампликона длиной 900 п.н. 

Заключение 
Результаты проведенных исследований позволили сделать следующие выводы. 
1. Определена молекулярно-генетическая структура родительских форм МС-растений 

сахарной, кормовой свеклы и гибридного потомства F1 от их скрещивания по микроса-
теллитным локусам Sb11, Sb13, Sb15 и RAPD-локусам OPAR-16, OPAX-10, OPP-14, 
позволившая провести их идентификацию. 
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2. Выявлены специфические ПЦР-продукты длиной 1000 п.н. для МС-линии 
2113 по локусу Sb13, что отличает ее от других генотипов и может служить генетиче-
ским маркером для идентификации. 

3. Установлено, что максимальная гетерогенность селекционных материалов са-
харной, кормовой красной и кормовой белой свеклы обнаруживается с помощью прай-
меров ОРАХ-10. 

4. RAPD-праймеры ОРР-14 могут использоваться для идентификации образца  
№ 12 (МС 2093), так как только с ним была обнаружена отличительная особенность, 
проявляющаяся в формировании ампликона с длиной 900 п.н. 

5. Обнаружено наличие специфического ампликона для кормовой свеклы дли-
ной 700 п.н. по локусу Sb11, что может являться одним из маркерных признаков при ее 
паспортизации. 
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