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Уважаемые читатели! 

В текущем выпуске вашему вниманию пред-
ставлена серия работ, направленных на иден-
тификацию источников генов и маркирова-
ние аллелей, контролирующих хозяйственно 
ценные признаки. Маркер-контролируемый 
отбор исходного материала позволяет выде-
лять охарактеризованные источники ценных 
признаков, которые могут быть использова-
ны в дальнейшем в селекции вместе с апро-
бированными на них ДНК-маркерами. Такое 
сочетание исходного материала с метода-
ми лабораторного отбора позволит ускорить 
реализацию дальнейших селекционных про-
грамм.
В работе А.  С.  Андреевой с соавторами при 
помощи маркер-контролируемого отбора 
выделены 24 источника генов скороспелости 
твердой пшеницы.
В исследовании А.  О.  Гончаренко с соавто-
рами в результате проведённого скрининга 
более 250 образцов мировой коллекции гру-
ши при помощи маркеров к генам устойчи-
вости к парше Rvn1 и Rvn2 выявлен представ-
ляющий интерес для селекции устойчивый 
образец – носитель редкого гена Rvn1.

В статье И. Н. Шамшина с соавторами пред-
ставлены результаты идентификации аллелей 
генов устойчивости к парше и бактериаль-
ному ожогу среди 21 сорта яблони селекции 
Свердловской селекционной станции садо-
водства. Выделены и маркированы три сорта, 
устойчивые к парше, и пять сортов, устойчи-
вых к бактериальному ожогу.
Другое важное направление использова-
ния ДНК-маркеров  – идентификация гено-
типов. Разработка методов анализа поли-
морфизма ДНК позволила, с одной стороны, 
усовершенствовать существующие подходы 
к менеджменту биологических (биоресурс-
ных) коллекций, а с другой стороны, разрабо-
тать новые методы сортовой идентификации 
для защиты интеллектуальной собственно-
сти селекционеров и контроля сортовой 
чистоты партий семян. Об актуальных и пер-
спективных направлениях в сфере генетиче-
ской паспортизации селекционных достиже-
ний рассказывает представленная в  текущем 
номере обзорная статья Т.  А.  Гавриленко 
с соавторами. Об экономических предпосыл-
ках и развивающемся законодательном регу-
лировании в этой новой с точки зрения прак-
тического внедрения области сообщает обзор 
Е.  К.  Хлесткиной с соавторами. В  нем же 
дается хронология событий развития под-
ходов к сортовой идентификации, кото-
рая в разные периоды базировалась на мето-
дах ботаники, классической, биохимической 
и молекулярной генетики, а сегодня эти воз-
можности существенно дополняют геномные 
и цифровые технологии.
Отдельное внимание наш журнал уделяет 
публикации новых или усовершенствован-
ных протоколов и методик в сфере генетики, 
селекции и биотехнологии. В текущем выпу-
ске вашему вниманию также представлен 
разработанный и апробированный Е. А. Кры-
ловой с соавторами протокол получения 
трансформантов вигны  – носителей редак-
тирующих конструкций. Протокол позволя-

ОТ ГЛАВНОГО РЕДАКТОРА / FROM THE EDITOR IN CHIEF
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Главный редактор, 
член-корреспондент РАН 

 Е.К. Хлесткина

Рисунок. Губернатор Санкт-Петербурга А. Д. Беглов вручает 
награду доктору биологических наук Т. А. Гавриленко.  

29 мая 2025 года1

Figure. Governor of St. Petersburg A. D. Beglov presents an 
award to Doctor of Biological Sciences T. A. Gavrilenko.  

May 29, 20251

ет получать фертильные трансформанты на 
уровне 6,2%.
Мы рады поделиться с Вами, уважаемые 
читатели, замечательной новостью. Заме-
ститель главного редактора журнала «Био-
технология и селекция растений» («Plant 
Biotechnology and Breeding»), доктор био-
логических наук Татьяна Андреевна Гаври
ленко удостоена премии Правительства 
Санкт-Петербурга за цикл работ по изуче-
нию происхождения культурных видов карто-
феля, филогенетических и таксономических 
взаимоотношений видов рода Solanum  L. 
Поздравляем Татьяну Андреевну с заслужен-
ной высокой наградой и благодарим за не
оценимый вклад в развитие биологической 
и сельскохозяйственной наук!

1 Russian Academy of Sciences : [website]. 2025. (Российская академия наук : [сайт]). 2025. URL: https://new.ras.ru/activities/news/chleny-sankt-
peterburgskogo-otdeleniya-ran-i-sotrudniki-nauchnykh-organizatsiy-otdeleniya-stali-laur/. Дата публикации: 30 мая 2025.
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Научная статья
УДК 634.7:577.21
DOI: 10.30901/2658-6266-2025-2-o4

Протокол получения трансформантов вигны 
Vigna unguiculata (L.) Walp. – носителей редактирующих конструкций

Е. А. Крылова1, О. С. Ефремова1,2, П. С. Вилис1, Е. К. Хлесткина1, Ю. В. Ухатова1,2

1Федеральный исследовательский центр Всероссийский институт генетических ресурсов растений имени Н.И. Вавилова,  
Санкт-Петербург, Россия
2Научно-технологический университет «Сириус», Центр генетики и наук о жизни, Краснодарский край, Россия

Автор, ответственный за переписку: Екатерина Александровна Крылова, e.krylova@vir.nw.ru

Актуальность. Для трансформации клеток высших растений чаще всего используют метод агробактериальной трансформации, 
при этом важное значение имеет выбор экспланта, состав питательных сред для отбора и регенерации трансформантов. Вигна Vigna 
unguiculata (L.) Walp., представитель семейства Бобовых, относится к культурам, сложно поддающимся трансформации в связи с низким 
регенерационным потенциалом после инокуляции агробактерией. Поиск генотипов, отличающихся высокой степенью регенерации, а также 
составление эффективного протокола агробактериальной трансформации являются актуальной задачей для доставки компонентов системы 
редактирования. Цель настоящего исследования  – разработать эффективный протокол получения трансформантов вигны  – носителей 
редактирующих конструкций. Материалы и методы. Разработку эффективного протокола получения трансформантов вигны для доставки 
компонентов системы редактирования осуществляли при использовании образцов коллекции ВИР. В качестве эксплантов использовали 
части семядольного узла. Для увеличения площади раневой поверхности эксплант формировали путем продольного разреза семядольного 
узла. Агробактериальную трансформацию проводили при использовании генетической конструкции, созданной на основе вектора pKSE401 
с компонентами системы редактирования CRISPR/Cas9. Индукцию органогенеза осуществляли на питательной среде Мурасиге-Скуга 
с добавлением 6-бензиламинопурина. В статье описан пошаговый протокол для эффективного получения фертильных трансформантов 
вигны. Результаты и обсуждение. Мы экспериментально подтвердили способность части семядольного узла вигны к органогенезу 
побегов в культуре in vitro, а также возможность использования их в качестве эксплантов для агробактериальной трансформации 
с  достижением частоты фертильных трансформантов на уровне 6,2% для генотипа к-642. Сравнение эффективности трансформации 
с данными предшествующих работ по агробактериальной трансформации вигны указывает на лучший выход трансформантов на 
основе предложенного нами протокола. Поскольку протокол валидирован в эксперименте с вектором, несущим компоненты системы 
редактирования CRISPR/Cas9, его можно рекомендовать для использования в работах по получению редактированных растений вигны. 
Заключение. Полученные результаты агробактериальной трансформации модифицированного типа эксплантов вигны свидетельствуют 
о возможности успешного использования представленного протокола для генетической трансформации данной культуры. Генотип к-642, 
показавший эффективность не только на этапах регенерации и трансформации, но также на стадиях укоренения и последующей адаптации 
растений к  нестерильным условиям, может быть рекомендован для дальнейших фундаментальных исследований вигны при помощи 
методов обратной генетики.

Ключевые слова: вигна, агробактериальная трансформация, регенерация in vitro, регенеранты, редактирование

Благодарности: Работа выполнена при финансовой поддержке в рамках государственного задания согласно тематическим 
планам ВИР по проекту №FGEM-2022-0002 «Выявление возможностей генофонда бобовых культур для оптимизации их 
селекции и диверсификации использования в различных отраслях народного хозяйства».
Для цитирования: Крылова  Е.А., Ефремова  О.С., Вилис  П.С., Хлесткина  Е.К., Ухатова  Ю.В. Протокол получения 
трансформантов вигны (Vigna unguiculata  (L.)  Walp.)  – носителей редактирующих конструкций. Биотехнология и селекция 
растений. 2025;8(2):7-15. DOI: 10.30901/2658-6266-2025-2-o4
Прозрачность финансовой деятельности: Авторы не имеют финансовой заинтересованности в представленных материалах или методах. 
Авторы благодарят рецензентов за их вклад в экспертную оценку этой работы. Мнение журнала нейтрально к изложенным материалам, 
авторам и их месту работы.

© Крылова Е.А., Ефремова О.С., Вилис П.С., Хлесткина Е.К., Ухатова Ю.В., 2025

Plant Biotechnology and Breeding 2025;8(2)
7



BIOTECHNOLOGY TECHNIQUES IN PLANT BREEDING AND SEED PRODUCTION

Original article
DOI: 10.30901/2658-6266-2025-2-o4
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Background. The method of agrobacterium mediated transformation is most often used for the transformation of higher plant cells. The choice of 
explant type, the composition of nutrient media for the selection and regeneration of transformants are important. Cowpea Vigna unguiculata (L.) 
Walp. is a legume crop. It is recalcitrant for transformation due to its low regeneration after agrobacterial inoculation. The search for genotypes with 
a high regeneration ability, as well as the creation of an effective protocol for optimal Agrobacterium tumefaciens-mediated transfection protocol 
are urgent tasks for the delivery of editing system components. The aim of this study is to develop an effective protocol for obtaining cowpea 
transformants carrying editing constructs. Material and methods. The development of the efficient protocol for obtaining cowpea transformants for 
the delivery of editing system components was carried out using accessions from the VIR collection. Cotyledonary node parts were used as explants 
formed by longitudinal incision of the cotyledon node in order to increase the wound surface area. The agrobacterium mediated transformation was 
performed using a vector on the base of pKSE401 with components of the CRISPR/Cas9 editing system. Organogenesis was induced on MS nutrient 
medium with phytohormones. The article describes a step-by-step protocol for the efficient production of fertile cowpea transformants. Results and 
discussion. We experimentally confirmed the organogenetic capacity of the cowpea cotyledonary node parts to produce shoots in vitro, as well as the 
possibility of using them as explants for agrobacterium mediated transformation. The frequency of fertile transformants was 6.2% for k-642 genotype. 
A comparison of the transformation efficiency with the data from previous studies on the cowpea agrobacterium mediated transformation indicates 
a better yield of transformants based on our proposed protocol. Since the protocol has been validated in the experiment with a vector carrying 
components of the CRISPR/Cas9 editing system, it can be recommended for use in studies on the production of edited cowpea plants. Conclusion. 
The obtained results of the agrobacterium mediated transformation of cowpea modified type explants indicate the possibility of successful use 
of the presented protocol for the genetic transformation of this crop. The k-642 genotype was efficient not only at the stages of regeneration and 
transformation, but also at the stages of rooting and subsequent plant adaptation to non-sterile conditions. This genotype can be recommended for 
further fundamental cowpea studies using reverse genetics methods.

Keywords: cowpea, agrobacterium mediated transformation, in vitro regeneration, regenerants, editing
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Введение

В настоящее время методы геномного редактирования 
активно используются для получения растений с новыми 
заданными свойствами. Это приобретает особую актуаль-
ность при ответе на постоянно возникающие перед совре-
менным обществом новые вызовы. Система CRISPR/Cas9 
является одной из наиболее разработанных и использует-
ся для внесения различных модификаций в геном расти-
тельных клеток, в том числе с целью улучшения свойств 
сельскохозяйственных растений (Ukhatova et  al., 2023). 
Наиболее частым методом доставки компонентов систе-
мы редактирования остается агробактериальная транс-
формация, эффективность которой зависит от многих 
факторов, в числе которых видо- и генотип-специфиче-
ские особенности, тип экспланта, условия и метод куль-
тивирования, состав питательных и инокуляционных 
сред, индукторы генов вирулентности, штамм агробакте-
рии. Обязательным условием является высокая степень 
регенерационной способности для последующего полу-
чения полноценных растений. В первую очередь это свя-
зано с генотипом. Индукция морфогенеза регулируется 
на различных уровнях, а характер, соматический эмбрио
генез или органогенез, зависит от типа экспланта, его воз-
раста, генотипа, состава питательных сред (Mao et  al., 
2006).

Представители семейства Бобовых являются крайне 
сложными объектами для работ в культуре in vitro, отли-
чаясь низкой способностью к корнеобразованию, доста-
точно сложно поддаются трансформации из-за снижен-
ной регенерационной способности после инокуляции 
агробактериями (Somers et al., 2003; Efremova et al., 2017; 
Pratap et  al., 2018). Частота получения трансформантов 
вигны варьирует в пределах 0,15-3,9% (Bett et  al., 2019). 
Между тем вигна Vigna unguiculata  (L.) Walp. относится 
к высокорентабельным зернобобовым культурам и имеет 
высокий потенциал для экспорта в Китай, Южную Корею 
и страны Юго-Восточной Азии. Генетическое редакти-
рование вигны с целью улучшения хозяйственно-ценных 
признаков является актуальной задачей в свете перспек-
тивы селекции следующего поколения (next-generation 
breeding). Кроме того, нокаут генов при помощи систе-
мы редактирования является эффективным подходом 
обратной генетики (Ji et  al., 2019; Ukhatova et  al., 2023; 
Gerasimova et al., 2023) и служит для установления функ-
циональной роли генов. Для вигны, как мало изученного 
объекта с точки зрения молекулярной генетики, эти под-
ходы являются актуальными.

К настоящему времени число публикаций по генети-
ческому редактированию вигны невелико (Ji et  al., 2019; 
Juranić et al., 2020; Che et al., 2021). В одной из работ изу-
чена функция гена – потенциального регулятора клубень-
кообразования в культуре бородатых (волосовидных) 
корней (Ji et  al., 2019), в другой  – применялись методы 
транзиентной экспрессии с последующим анализом изме-
нений на клеточном уровне (Juranić et  al., 2020). Толь-

ко в третьей работе были получены растения Т1; в каче-
стве эксплантов для агробактериальной трансформации 
использовали эмбриональные оси. Однако применен-
ный авторами исследования способ экспресс-оценки 
(Che et al., 2021) не позволяет сопоставить эффективность 
трансформации, которую удалось достичь в данной рабо-
те, с результатами предшествующих публикаций (Sahoo 
et  al., 2003; Somers et  al., 2003; Popelka et  al., 2006; Pal 
et al., 2011; Behura et al., 2014; Bett et al., 2019).

Цель настоящего исследования  – разработать эффек-
тивный протокол получения трансформантов вигны 
V. unguiculata – носителей редактирующих конструкций.

Материалы и методы

Материалом для исследования послужили два образ-
ца вигны – к-640 и к-642 – из коллекции ВИР. Для рабо-
ты были взяты семена репродукции 2022 года. Данные 
образцы вигны неоднократно изучали на опытных стан-
циях ВИР (Burlyaeva et  al., 2014), они охарактеризованы 
по содержанию биологически активных веществ в семе-
нах с применением методов масс-спектрометрии, а так-
же было детектировано распределение этих веществ 
с  использованием лазерной микроскопии (Razgonova 
et al., 2022). Кроме этого, генотип к-642 был выбран как 
модель для проведения сравнительного транскриптомно-
го анализа образцов в контрастных по влажности воздуха 
условиях (Krylova et al., 2024).

Для оценки эффективности различных стерилизую-
щих агентов использовали 20% раствор бытового хлорсо-
держащего отбеливателя ACE (Procter & Gamble, Россия), 
17% раствор перекиси водорода, а также 3% раствор уни-
версального дезинфицирующего средства Велтолен-Экс-
тра (ООО «НПО Велт», Россия). В качестве действую-
щего вещества средство Велтолен-Экстра содержит 20% 
клатрат четвертичного аммониевого соединения с карба-
мидом.

Питательные среды:
1. Твердая безгормональная среда Мурасиге-Ску-

га (MС), содержащая макроэлементы, микроэлементы, 
витамины (Murashige, Skoog, 1962), сахарозу 30 г/л, агар 
6,3  г/л, рН 5,8. После приготовления среду автоклавиро-
вали.

2. Жидкая питательная среда YEP: 5  г/л NaCl, 10  г/л 
бакто-триптона, 10 г/л бакто-дрожжевого экстракта. Сре-
ду необходимо автоклавировать.

3. Твердая питательная среда YEP: жидкая среда YEP 
с добавлением агара 15 г/л. Среду стерилизовали автокла-
вированием.

4. Среда для трансформации: 1/2  MС без витаминов, 
сахароза 10 г/л, рН 5,8. После приготовления среду авто-
клавировали.

Все необходимые растворы антибиотиков: канами-
цин сульфат (Sigma-Aldrich, USA), рифампицин (Sigma-
Aldrich, USA) и цефотаксим (Sigma-Aldrich, USA) – сте-
рилизовали через стерильный мембранный фильтр 

Plant Biotechnology and Breeding 2025;8(2)
9



(размер пор 0,22  мкм) и добавляли в охлажденную до 
50°С среду MС или YEP. Для активации генов вирулент-
ности использовали ацетосирингон (HiMedia, India).

Основной задачей первого этапа является получе-
ние достаточного количества проростков для проведения 
дальнейшего эксперимента. Исходным материалом для 
введения в асептические условия служили семена виг-
ны V.  unguiculata. Семена в течение 15 минут тщатель-
но промывали мыльным раствором, затем водопровод
ной водой. Затем поверхностно стерилизовали в течение 
одной минуты 96% этанолом. В качестве стерилизующего 
агента использовали 20% раствор бытового хлор-содер-
жащего отбеливателя ACE, в котором выдерживали семе-
на в течение 15 минут. Все дальнейшие работы проводили 
в ламинар-боксе. Семена трижды промывали в автокла-
вированной дистиллированной воде. Затем помещали их 
на питательную среду MС с добавлением 0,5 мг/л 6-бен-
зиламинопурина (6-БАП). Для последующей совместной 
культивации с агробактерией из 7-10-дневных проростков 
формировали экспланты  – семядольные узлы, разрезан-
ные вдоль. Затем экспланты культивировали на питатель-
ной среде MС, в которую был добавлен 0,5 мг/л 6-БАП, 
в  стерильных чашках Петри диаметром 9  см в темно-
те при температуре +25°С в течение двух суток (рис.  1a, 
рис. 1b).

Для агробактериальной трансформации использовали 
генетическую конструкцию размером 17222  пн, создан-
ную на основе вектора pKSE401 согласно опубликован-
ному протоколу (Xing et  al., 2014). Редактирующая кон-
струкция состояла из AtU6-26-промотора, каркаса нРНК 
(направляющая РНК) и AtU6-26-терминатора. В каче-
стве селективного маркера для отбора трансформантов 
был использован ген устойчивости к канамицину под 
контролем промотора 35S вируса мозаики цветной капу-
сты. В качестве репортерного гена использован ген, коди-
рующий зеленый флуоресцентный белок GFP. Для гене-
тической трансформации использовали штамм AGL-1 
Agrobacterium tumefaciens (Smith et Townsend) Conn., 
трансформацию бактерий проводили методом «замора-
живания-теплового шока» (Jyothishwaran et al., 2007).

Для получения суспензионной культуры агробакте-
рии, несущей рекомбинантную плазмиду, колонию поме-
щали в жидкую питательную среду YEP с добавлением 
антибиотиков рифампицина и канамицина в концентра-
циях соответственно 40 мг/л и 50 мг/л. Наращивание ноч-
ной бактериальной культуры проводили в течение 14-16 
часов при температуре +28-30°С на орбитальном шейке-
ре-инкубаторе при 200 об/мин.

Трансформация эксплантов заключалась в их совмест-
ном культивировании с ночной культурой A.  tumefaciens, 
во время которого происходит перенос Т-ДНК Ti-плазми-
ды агробактерии в геном растения с последующей реге-
нерацией и отбором трансформантов на селективной сре-

де.
В условиях ламинар-бокса подготовленные экспланты 

помещали в 180  мл питательной среды для трансформа-
ции с добавлением 20 мл ночной бактериальной культуры 
и 16 мкл 100 мМ раствора ацетосирингона. Предваритель-
но полученную агробактериальную культуру разбавля-
ли средой для трансформации без агара до OD600=0,6-0,8. 
Оптическую плотность суспензии определяли на спек-
трофотометре NanoDrop  1000 (Thermo Fisher Scientific, 
США). Затем экспланты инкубировали в бактериальной 
суспензии в течение двух часов при температуре +30°С 
на орбитальном шейкере-инкубаторе при 200  об/мин. 
После инокулирования экспланты переносили на сте-
рильную фильтровальную бумагу для удаления суспен-
зии агробактерии, а затем помещали на питательную 
среду MС, в которую добавлен 0,5 мг/л 6-БАП. Последу-
ющее совместное культивирование агробактерии и экс-
плантов проводили в течение трёх суток в темноте при 
температуре 25°С. Контрольные экспланты не инкубиро-
вали в агробактериальной суспензии, оставляли в чашках 
Петри.

Трансформированные экспланты культивировали на 
питательной среде MС с добавлением 0,5  мг/л 6-БАП 
и цефотаксима в концентрации 1000 мг/л для элиминации 
роста агробактерии в течение 10-14 дней. Контроль пере-
саживали на свежую среду MС с 0,5  мг/л 6-БАП и оце-
нивали процент регенерации. Культивирование эксплан-
тов осуществляли в световой комнате при температуре 
+24-25°С; освещенности пять тыс.  лк; продолжительно-
сти светового дня 16  часов. Со второго пассажа в пита-
тельную среду вводили селективный антибиотик кана-
мицин в концентрации 25  мг/л. Время культивирования 
в таких условиях составляло 10-14 дней (рис. 1с, рис. 1d), 
после чего регенеранты переносили на свежую среду MС 
с добавлением 0,5 мг/л 6-БАП и канамицина в двойной 
концентрации 50 мг/л. Неустойчивые регенеранты со вре-
менем меняли окраску, засыхали и постепенно погибали. 
Полученные канамицин-устойчивые (KmR) регенеранты 
были пересажены на питательную среду для корнеобра-
зования – 1/2 MС с добавлением 0,25 мг/л α-нафтилуксус-
ной кислоты (НУК) (рис. 1e, рис. 1f). Часть регенерантов 
постепенно темнела и растения погибали.

Укоренившиеся трансформанты переносили в пред-
варительно автоклавированный универсальный пита-
тельный торфогрунт, изготовленный из смеси торфовых 
грунтов различной степени разложения (TerraVita, Рос-
сия). Дополнительные обработки в процессе роста расте-
ний не применялись. В течение 10 дней в период адапта-
ции растения накрывали прозрачной крышкой, которую 
в дальнейшем убирали (рис.  2a). Растения выращивали 
в  климатической камере (Weiss Technik, Германия) при 
продолжительности светового дня 12 ч, температуре воз-
духа 25°С, влажности воздуха 60% (рис. 2b, 2c).
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Рис. 1. Стадии эксперимента в условиях in vitro 
a – введение в асептические условия образца к-642, b – экспланты, семядольные узлы, разрезанные вдоль для 

трансформации, c – растение-регенерант, d – регенеранты на стадии селективного отбора, e, f – этап укоренения

Fig. 1. Stages of the in vitro experiment 
a – introduction of k-642 to aseptic conditions, b – explants, cotyledonary nodes longitudinally incised for transformation, 

c – regenerated plant, d – regenerants at the stage of selective screening, e, f – plants at the rooting stage

a

a b c

b c d e f

Рис. 2. Адаптация растений-регенерантов вигны к нестерильным условиям 
a – первый этап адаптации, b, c – последующие этапы адаптации

Fig. 2. Adaptation of cowpea regenerated plants to non-sterile conditions 
a – first stage of adaptation, b, c – subsequent adaptation stages

Для определения статуса трансформантов проводили 
полимеразную цепную реакцию (ПЦР). Геномную ДНК 
выделяли с использованием набора «Сорб-ГМО-Б» (Син-
тол, Россия). Измерение концентрации выделенной ДНК 
проводилось с помощью спектрофотометра NanoDrop™ 
2000/2000c (Thermo Fisher Scientific, США). Оценку каче-
ства препаратов ДНК проводили с использованием мето-
да электрофореза в 1% агарозном геле. В качестве отри-
цательного и положительного контролей использовали 
препараты геномной ДНК, полученные из растений дико-
го типа, и плазмидную ДНК вектора, соответственно.

Праймеры, разработанные к фрагментам генов Cas9, 
GFP и гену, кодирующему канамицин (Km), были скон-
струированы и проанализированы с использованием 
PrimerQuest™ Tool (Integrated DNA Technologies, 2024). 
Последовательности использованных в работе прай-
меров приведены в Таблице  1. Амплификацию геном-
ной ДНК проводили в 20  мкл ПЦР-смеси. Реакционные 

смеси содержали 50-100 нг ДНК матрицы, 1× реакцион-
ный буфер (67 mM трисHCl, pH 8,8; 2 mM MgCl2; 18 mM 
(NH4)2SO4; 0,01% Tween 20), 1,5 мМ MgCl2, 0,25 мМ каж-
дого дезоксинуклеозидтрифосфата, по 0,5  мкM прямого 
и обратного праймеров, 5 е.а./мкл ДНК полимеразы (Син-
тол, Россия). После первоначальной денатурации при 
94°С в течение 2 мин было проведено 35 циклов при 95°С 
в течение 30 секунд, 55°С в течение 30 секунд и 72°С 
в  течение 1-2 мин с последующей финальной элонгаци-
ей при 72°С в течение 5 мин. Разделение амплифициро-
ванных фрагментов ДНК проводили в 1% горизонтальном 
агарозном геле, приготовленном на основе буфера TAE 
с добавлением бромистого этидия, размеры ампликонов 
оценивали с помощью маркера молекулярного веса ДНК 
Step  100 (Биолабмикс, Россия). Для визуализации полу-
ченных продуктов использовали гель-документирующую 
систему Bio-Rad ChemiDoc MP (Bio-Rad, США).
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Таблица 1. Праймеры, использованные в исследовании
Table 1. Primers used in the study

Ген/ 
Gene

Прямой праймер (5′→3′)/  
Forward primer (5′→3′)

Обратный праймер (5′→3′)/  
Reverse primer (5′→3′)

Ожидаемый размер 
продукта, пн/ 

Expected product 
size, bp

Cas9 CGATCAGTCGAAGAACGGCTAC CTTCACCTTAGTCAGCTCGTTG 529
GFP TGACCCTGAAGTTCATCTGC GATCTTGAAGTTCACCTTGATGC 377
Km CTCCTGCCGAGAAAGTATCC GGTAGCCAACGCTATGTCC  353

Результаты и обсуждение

Введение в стерильные условия. Для успешности 
проведения генетического редактирования первым эта-
пом является подбор питательных сред и стерилизую-
щего агента для инициации культуры в асептических 
условиях. Кроме этого, необходимо выбрать генотипы 
с высоким регенерационным потенциалом, определить 
оптимальный состав питательных сред для стимуляции 
роста и развития растений. Нами была проведена серия 
экспериментов по оценке эффективности различных 
стерилизующих агентов: 20% раствор бытового хлор-
содержащего отбеливателя ACE, 17% раствор переки-
си водорода, а  также 3% раствор универсального дезин-
фицирующего средства Велтолен-Экстра – при введении 
в стерильные условия семян образцов вигны из коллек-
ции ВИР. Нами была показана высокая эффективность 
трех вариантов стерилизации: 1)  98% в случае стерили-
зации ACE, 2) 95% при использовании перекиси водорода 

и 3) 95% средства Велтолен-Экстра. Для дальнейших эта-
пов работы мы использовали представленный в разделе 
Материалы и  методы протокол стерилизации семян виг-
ны с использованием в качестве стерилизующего веще-
ства 20% раствора бытового хлорсодержащего отбелива-
теля ACE как наиболее простой.

Агробактериальная трансформация. Для получения 
растений-трансформантов одним из важнейших условий 
является способность культивируемых эксплантов к орга-
ногенезу и формированию полноценных побегов. Извест-
но, что в работах по агробактериальной трансформации 
таких культур как вигна и соя чаще всего используют 
семядольный узел в качестве экспланта. Нами была моди-
фицирована методика формирования экспланта  – семя-
дольный узел был разрезан вдоль, что способствовало 
увеличению площади раневой поверхности. Для получе-
ния семядольных узлов в культуру in vitro было введено 
100 семян к-640 и 200 семян к-642. Всего было сформи-
ровано 163 экспланта к-640 и 392 к-642 (табл. 2).

Таблица 2. Сводные результаты по трансформации эксплантов вигны к-640 и к-642
Table 2. Total results of explant transformation in k-640 and k-642 cowpea accessions

Номер по 
каталогу 
ВИР/ VIR 

Catalogue No.

Число 
семян, шт/ 
Seeds, pcs

Число 
контрольных 
эксплантов, 
шт/ Control 
explants, pcs

Частота 
регенерации (%)/ 

 Regeneration 
frequency (%)

Число 
эксплантов для 
трансформации, 
шт/ Explants for 

transformation, pcs

Число KmR 
регенерантов, 

шт/ 
 KmR explants, 

pcs

Число растений 
адаптированных 
к нестерильным 

условиям, шт/ Plants 
adapted to non-sterile 

conditions, pcs

Число 
фертильных 
растений, шт/ 
Fertile plants, 

pcs

к-640 100 50 98 113 13 (12%) 0 -
к-642 200 150 95 242 91 (38%) 15 15
Итого 300 200 - 355 104 15 15

Контроль, а именно экспланты, не подвергшиеся 
совместной инкубации с агробактерией, высаживали на 
питательную среду. Спустя 10-14 дней оценивали число 
образовавшихся растений. Полученные результаты сви-
детельствуют о высокой регенерационной способности 
включенных в опыт генотипов – более 95%.

Агробактерия и антибиотики оказывают угнетающее 
действие на регенерацию и рост растений. В эксперимен-
те по агробактериальной трансформации после переноса 
эксплантов на питательную среду, содержащую селектив-
ный антибиотик канамицин, большее число регенеран-

тов – 91 – удалось получить для образца к-642, в то вре-
мя как значительное число эксплантов образца к-640 
погибли в результате некроза. Регенеранты имели раз-
ную устойчивость к селективному антибиотику, так, чув-
ствительные к канамицину растения быстро проявля-
ли признаки хлороза, постепенно увядали и отмирали. 
В процессе селекции регенерантов на питательной среде 
с антибиотиком всего было отобрано 104 KmR растения, 
большинство которых (91 растение) имели генотип к-642.

Укоренение и адаптация к нестерильным услови-
ям. На следующем этапе работы было необходимо пере-

Биотехнология и селекция растений 2025;8(2)
12



нести канамицин-устойчивые растения на питательную 
среду для укоренения. Для этого растения переносили на 
питательную среду 1/2 MС с добавлением 0,25 мг/л НУК. 
Необходимо подчеркнуть, что при проведении агробак-
териальной трансформации регенерационный потенциал 
культивируемых эксплантов вне зависимости от их типа 
существенно снижается. Растения, прошедшие этап агро-
бактериальной трансформации, образуют корни намного 
хуже по сравнению с контрольными растениями. В итоге 
нам удалось получить 15 растений с хорошо развитой кор-
невой системой, которые в последующем были адапти-
рованы к нестерильным условиям. Со всех растений уда-
лось собрать семена.

Эксперимент по проведению агробактериальной 
трансформации вигны продолжался 3-4 месяца от этапа 
введения семян в стерильные условия до момента пере-

вода образовавшихся, укоренившихся растений после 
селективного отбора на среде с канамицином в несте-
рильные условия почвогрунта.

Проверка статуса регенерантов. Для определения 
статуса регенерантов, устойчивых к канамицину, нами 
был проведен ПЦР-анализ. При амплификации с исполь-
зованием специфичных праймеров (см.  табл.  1) к после-
довательности селективного гена Km был получен фраг-
мент у большинства регенерантов: 101 растение из 104, 
прошедших селективный отбор на среде с антибиотиком 
(рис. 3c). Интеграция репортерного гена GFP была уста-
новлена у 64 растений-регенерантов, содержащих ген 
Km (рис. 3a). Кроме этого, со всеми препаратами геном-
ной ДНК была выполнена ПЦР с праймерами к гену Cas9 
(рис. 3b).

a b c

Рис. 3. ПЦР анализ растений регенерантов, устойчивых к канамицину, с помошью праймеров, 
разработанных к фрагментам генов: 

a – GFP, b – Cas9, c – Km. Стрелкой обозначен фрагмент ожидаемого размера. 1-6 – растения-регенеранты, устойчивые к 
канамицину, В – вода, К– – отрицательный контроль: геномная ДНК, выделенная из образца вигны к-642;  

К+ – положительный контроль: плазмидная ДНК на основе вектора pKSE401, М – маркер молекулярного веса ДНК Step 100

Fig. 3. PCR analysis of regenerated kanamycin resistant plants using primers to gene fragments: 
a – with primers to the GFP gene, b – with primers to the Cas9 gene, c – with primers to the Km gene. The arrow points to a 

fragment of expected size. 1-6 – regenerated kanamycin resistant plants, b – water, K– – negative control: genomic DNA isolated 
from cowpea accession k-642), K+ – positive control (plasmid DNA pKSE401), M – molecular weight marker DNA Step 100

По результатам ПЦР-анализа ДНК 104 растений, фраг-
менты ожидаемых размеров с тремя парами прайме-
ров были детектированы у 50 регенерантов, прошедших 
селективный отбор на канамицине, что составляет 48% от 
их общего числа.

Несмотря на то, что в настоящее время для вигны 
разработаны протоколы Agrobacterium-опосредованной 
доставки конструкций с использованием различных типов 
эксплантов: семядольных узлов, семядолей, эмбрио
нальных осей, частей стебля – частота трансформации не 
столь велика (Muthukumar et  al., 1996; Sahoo et  al., 2003; 
Somers et  al., 2003; Popelka et  al., 2006; Pal et  al., 2011; 
Behura et al., 2014; Bett et al., 2019). В первых работах по 
агробактериальной трансформации вигны в качестве экс-
плантов использовали семядоли и для подтверждения 
факта трансформации применяли методику Саузерн-ги-
бридизации, при этом авторам исследования удалось под-
твердить трансформацию четырех растений, для кото-

рых не было получено семян (Muthukumar et  al., 1996). 
При использовании семядольных узлов в качестве экс-
плантов, доля трансформантов с подтверждением резуль-
татов методом ПЦР, варьирует от 2% (Ignacimuthu, 2000) 
до 2,59% (Behura et al., 2014). Если в качестве экспланта 
использовали эмбриональные оси, частота трансформа-
ции также была невелика: 1-3 растений из 1000 исходных 
эксплантов (Popelka et  al., 2006). Авторы исследований 
не всегда указывают частоту трансформации, отмечая 
только число выживших растений с подтверждением 
результатов методом ПЦР (Pal et al., 2011). Протоколы по 
доставке редактирующих конструкций с использовани-
ем агробактериальной трансформации единичны (Juranić 
et  al., 2020; Che et  al., 2021), однако сопоставить и оце-
нить результаты по эффективности проведенной транс-
формации не представляется возможным. В настоящем 
исследовании нами предложен способ модификации фор-
мирования первичного экспланта на основе семядольных 
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узлов и была показана эффективность агробактериальной 
трансформации этого типа эксплантов вигны при исполь-
зовании редактирующей конструкции на основе pKSE401. 
Нам удалось получить 6,2% фертильных трансформан-
тов для образца к-642, кроме этого, по результатам ПЦР 
со специфическими праймерами к генам в составе редак-
тирующей конструкции показана высокая частота транс-
формации, а именно 48% от общего числа регенерантов, 
прошедших селективный отбор на антибиотике. В после-
дующем будет проведен дальнейший поиск образцов виг-
ны, которые, как и к-642, можно рекомендовать для экс-
периментов с использованием методов генетического 
редактирования.

Заключение

Полученные результаты агробактериальной транс-
формации модифицированного типа эксплантов вигны 
свидетельствуют о возможности успешного использова-
ния представленного протокола для генетической транс-
формации данной культуры. Генотип к-642, показавший 
эффективность не только на этапах регенерации и транс-
формации, но также на стадиях укоренения и адаптации 
укорененных растений к нестерильным условиям, может 
быть рекомендован для дальнейших фундаментальных 
исследований вигны при помощи методов обратной гене-
тики. Поиск генотипов для использования в работах по 
генетическому редактированию, разработка новых, а так-
же модификация существующих протоколов представля-
ются крайне актуальными задачами для получения рас-
тений с заданными свойствами. Усовершенствование 
и разработка технологий геномного редактирования необ-
ходимы для получения растений вигны, отвечающих тре-
бованиям, предъявляемым к культуре современным агро-
промышленным комплексом.
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ИЗУЧЕНИЕ ГЕНЕТИЧЕСКИХ РЕСУРСОВ РАСТЕНИЙ  
С ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ МЕТОДОВ МОЛЕКУЛЯРНОЙ ГЕНЕТИКИ

Научная статья
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Генотипирование образцов твердой пшеницы Triticum durum Desf. по 
локусам генов, определяющих скорость развития и чувствительность 
к фотопериоду (Vrn, Ppd)

А. С. Андреева, О. А Ляпунова, И. И. Матвиенко, И. Н. Анисимова

Федеральный исследовательский центр Всероссийский институт генетических ресурсов растений имени Н.И. Вавилова,  
Санкт-Петербург, Россия

Автор, ответственный за переписку: Ольга Александровна Ляпунова, o.liapounova@vir.nw.ru

Актуальность. Перспективным направлением селекции твердой пшеницы Triticum durum  Desf. является создание скороспелых, не 
чувствительных к длине дня сортов. Источником генов важных для селекции признаков может служить коллекция генетических ресурсов 
пшеницы ВИР, потенциал которой по адаптивно ценным признакам мало изучен, а аллельное разнообразие по локусам генов скорости 
развития неизвестно. Скрининг коллекции с помощью аллель-специфичных молекулярных маркеров генов отзывчивости на яровизацию 
(Vrn) и чувствительности к фотопериоду (Ppd) актуален. Материал и методы. Выборка для генотипирования по локусам высокой скорости 
развития растений включала 48 образцов T.  durum, охарактеризованных нами ранее по физиологическим свойствам и компонентам 
продуктивности. В молекулярном скрининге использовали восемь опубликованных в литературных источниках аллель-специфичных ПЦР-
маркеров. В вегетационном опыте в условиях естественного и короткого 12-часового дня определяли коэффициент фотопериодической 
чувствительности. Результаты. С помощью диагностических маркеров у 24 образцов выявлены доминантные аллели Vrn, ассоциированные 
с яровым типом развития: 23 образца являются носителями аллеля Vrn-A1, определяющего яровой тип развития; у 24 образцов выявлен 
доминантный аллель Vrn-B1, тогда как аллель Vrn-B3a обнаружен лишь у образца Ambo  7. У 21 образца выявлены доминантные аллели 
Ppd-A1 и Ppd-B1 генов, определяющих нечувствительность к фотопериоду. В вегетационном опыте по валидации генотипов образцов 
с  идентифицированными генами скороспелости и фотопериодической чувствительности подтверждена слабая реакция на длину дня 
восьми мексиканских линий с маркерами доминантных аллелей генов Vrn и Ppd. Заключение. По результатам фенотипического анализа 
и молекулярного генотипирования выделены 24 источника генов скороспелости твердой пшеницы.

Ключевые слова: яровой тип развития, фотопериодическая чувствительность, генотип, ПЦР-маркеры, молекулярный скрининг
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Background. The creation of early maturing, photoperiod-insensitive cultivars is a perspective direction of durum wheat (Triticum durum Desf.) 
breeding. The collection of wheat genetic resources at VIR can serve as a source of the genes for valuable breeding traits. The potential of durum 
wheat collection for important adaptation characters has been poorly studied, and the allelic diversity at the development rate gene loci is unknown. 
Screening of the collection with the use of the allele-specific molecular markers of the genes for vernalization response (Vrn) and photoperiod 
sensitivity (Ppd) is relevant. Material and methods. A sample set for genotyping loci of high growth rate included 48 T. durum accessions previously 
characterized for physiological characters and productivity components. Eight common allele-specific PCR markers selected from literature sources 
were used for the molecular screening. The photoperiod sensitivity coefficient was determined in a vegetation experiment under natural illumination 
and short 12-hour day conditions. Results. With the use of diagnostic markers, the dominant Vrn alleles for spring growth habit were identified in 
24 accessions: 23 accessions were found to carry Vrn-A1 allele determining the spring growth habit; the dominant Vrn-B1 allele was detected in 
24 accessions, while the Vrn-B3a allele was found only in the Ambo 7 accession. The dominant Ppd-A1 and Ppd-B1 alleles determining photoperiod 
insensitivity were identified in 21 accessions. A vegetation experiment has confirmed a weak response to the day length in eight Mexican lines that 
harbor markers of the dominant Vrn and Ppd alleles. Conclusion. Based on the phenotypic analysis and molecular genotyping data, 24 sources of 
early maturity genes were identified in durum wheat.
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Введение

Пшеница твердая (Triticum durum Desf.) является есте-
ственным аллотетраплоидом (2n=28) геномного состава 
BBAUAU. Зерно твердой пшеницы используется в основ-
ном для питания человека. Она употребляется в виде 
изделий из цельных зерен или муки, из которой произво-
дят спагетти и макароны, плоский хлеб, крупы, кускус, 
булгур, квасной хлеб, лапшу и другие продукты, которые 
считаются диетическими продуктами благодаря биохими-
ческому составу зерна.

Селекция твердой пшеницы на современном этапе 
направлена на улучшение таких признаков, как скороспе-
лость, устойчивость к полеганию, устойчивость к болез-
ням и вредителям, засухоустойчивость. Одной из важней-
ших задач селекции твердой пшеницы является качество 
макаронных изделий, которое сильно зависит от коли-
чества и качества клейковины (глютена) в составе белка 
зерна.

В последние десятилетия в селекционных центрах 
наряду с классическими методами селекции использу-
ют молекулярные подходы, основанные на применении 
методов молекулярных маркеров  – маркер-ориентиро-
ванная селекция (МОС). Молекулярные маркеры разде-
ляют на три группы согласно основному методу анализа: 
маркеры, исследуемые с помощью блот-гибридизации, 
ПЦР и ДНК-чипов. Широко применяются ПЦР-марке-
ры, основанные на использовании доступного, надежно-
го и недорогого метода полимеразной цепной реакции 
(ПЦР). С  ПЦР-маркеров началось широкое внедрение 
ДНК-маркеров в селекционный процесс. Отбор по гено-
типу с помощью ПЦР-маркеров имеет ряд преимуществ 
по сравнению с отбором по фенотипу (Khlestkina, 2013).

В литературе описан ряд маркеров для выявления 
генов, определяющих ценные биологические и хозяй-
ственные признаки у пшеницы. В частности, для иден-
тификации генов, связанных с таким признаком как ско-
роспелость, разработаны и используются в маркер-ори-
ентированной селекции аллель-специфичные маркеры 
генов Vrn, определяющих тип развития – яровой-озимый 
(Stelmakh, 1998; Muterko et al., 2016), и Ppd, контролирую-
щих реакцию на фотопериод (Beales et al., 2007).

Продолжительность вегетационного периода расте-
ний является важным биологически адаптивным и хозяй-
ственно ценным свойством в селекции пшеницы. С ним 
связано большинство признаков и свойств сорта и, в ито-
ге, его урожайность и качество зерна. Период включает 
несколько фаз вегетации растений, основными из кото-
рых для пшеницы принято считать всходы, цветение, 
колошение и созревание. Фазу колошения можно счи-
тать надежным критерием определения группы спелости, 
поскольку межфазный период «всходы-колошение» явля-
ется менее вариабельным в сравнении с периодом «всхо-
ды-созревание».

Время начала колошения находится под контро-
лем трех генетических систем, детерминирующих реак-

цию растений на яровизирующие температуры (гены 
Vrn  – vernalization), чувствительность к фотопериоду 
(гены Ppd  – photoperiod response) и гены скороспелости 
как таковые, контролирующие время цветения и незави-
сящие от факторов внешней среды (Eps-earliness per  se) 
(Worland, 1996; Lewis et  al., 2008; Ochagavía et  al., 2019). 
Большинство исследователей считают, что главную роль 
играют две первые системы, а третья имеет лишь второ-
степенное значение. Потребность в яровизации и ее про-
должительность является важной характеристикой, влияю
щей на адаптивность растений и определяющей деление 
пшеницы на яровую и озимую.

Три основных гена Vrn1, Vrn2 и Vrn3 контролиру-
ют реакцию на яровизацию пшеницы (Yan et  al. 2003; 
Trevaskis et  al., 2007; Distelfeld et  al., 2009 a; b; Shimada 
et  al. 2009; Distelfeld, Dubcovsky 2010; Diaz et  al., 2012). 
Современное обозначение этих генов  – Vrn-A1 (Vrn1), 
Vrn-B1 (Vrn2) и Vrn-D1 (Vrn3). Система этих генов фор-
мирует единый механизм, который контролирует процесс 
яровизации и определяет сроки колошения пшеницы.

Потребность в яровизации у мягкой пшеницы контро-
лируется аллелями трех основных гомеологичных генов 
Vrn1 – Vrn-A1, Vrn-B1 и Vrn-D1, которые локализованы на 
хромосомах 5А, 5В, 5D соответственно (Yan et al., 2003). 
Доминантный Vrn-A1 является самым сильным ингиби-
тором потребности растений в яровизации и обеспечива-
ет полную нечувствительность к яровизирующим темпе-
ратурам, кроме того, он является эпистатичным по отно-
шению к генам Vrn-B1 и Vrn-D1. Наличие хотя бы одного 
доминантного аллеля гена Vrn1 приводит к яровому типу 
развития. Озимый тип развития контролируется рецес-
сивными аллелями всех трех генов Vrn1 – vrn-A1, vrn-B1 
и vrn-D1 (Pugsley, 1971; Turner et al., 2013).

У твердой пшеницы потребность в яровизации так-
же контролируется аллелями генов Vrn-1 (Yan et al., 2003; 
2006). Гомологичные копии гена Vrn-1 – Vrn-A1 и Vrn-B1 – 
картированы в средних районах длинного плеча хромо-
сом 5А и 5В соответственно (Yan et  al., 2003; Fu et  al., 
2005).

Гены Vrn1 пшеницы кодируют транскрипционный 
фактор семейства MADS-box, участвующий в переходе 
апикальной меристемы от вегетативной стадии к репро-
дуктивной. Они имеют не менее двух регуляторных райо-
нов, локализованных в промоторе и первом интроне соот-
ветственно (Yan et  al., 2004a; Fu et  al., 2005; Diaz et  al., 
2012).

У тетраплоидной и гексаплоидной пшеницы раз-
личия между доминантными и рецессивными аллеля-
ми Vrn-А1 определяются мутациями в области промото-
ра, а также наличием крупной делеции в первом интро-
не рецессивного аллеля vrn-А1 (Konopatskaia et  al., 2016; 
Muterko et  al., 2015; 2016). Описано несколько аллелей 
генов Vrn-A1 и Vrn-B1, различающихся структурой после-
довательностей, влиянием на потребность в яровизации 
и сроки цветения (Turner et  al., 2013). У тетраплоидных 
видов пшеницы выявлено до 10 различных аллельных 
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вариантов в локусе Vrn-A1, характеризующихся различ-
ными изменениями в последовательности гена. У алле-
ля Vrn-A1a дуплицирована промоторная область, а аллель 
Vrn-A1b характеризуется делецией 20 пн в повторяющем-
ся элементе 5ʹ нетранслируемой области. Описаны раз-
личающиеся по структуре аллели Vrn-A1c, Vrn-A1d и Vrn-
A1e (Yan et al., 2004a; Fu et al., 2005). Доминантные алле-
ли Vrn-B1 характеризуются наличием крупных делеций 
в области интрона. Так, например, доминантный аллель 
Vrn-B1 изогенной линии Triple Dirk B мягкой пшеницы, 
характеризующейся яровым типом развития, отличает-
ся от рецессивного vrn-B1 озимой Triple Dirk с делеци-
ей 6850 пн в первом интроне (Fu et al., 2005). Разработа-
ны праймеры для различения аллелей Vrn-B1a, Vrn-B1b 
и  Vrn-B1c (Muterko et  al., 2016). Локус Vrn-B на хромо-
соме 5 содержит два тесно сцепленных гена, которые 
кодируют белки с доменами цинкового пальца и ССТ, 
ZCCT1 и  ZCCT2, действующие как негативные регуля-
торы цветения (Yan et al., 2004b; Distelfeld et al., 2009a). 
Ген Vrn-B3 находится в коротком плече хромосомы 7 (Yan 
et al., 2006). Доминантный аллель Vrn-B3b отличается от 
рецессивного vrn-Bb инсерцией транспозона М882, отно-
сящегося к семейству неавтономных перемещающихся 
элементов hAT, в промоторную область (Muterko, Salina, 
2018).

Гены Рhotoperiod-1 (Ppd1) относятся к семейству генов 
Pseudo-Response Regulator (PRR)  – регуляторов суточ-
ных ритмов у Arabidopsis (Turner et al., 2005). Основные 
гены реакции на фотопериод позволяют растениям пше-
ницы воспринимать изменения продолжительности дня, 
при этом ускоренное колошение происходит при выра-
щивании на длинном дне, а короткий день вызывает его 
задержку, если только нет мутаций в генах Ppd1 (Beales 
et  al. 2007; Wilhelm et  al., 2009; Diaz et  al., 2012). Доми-
нантные аллели этих генов снижают чувствительность 
к фотопериоду. Пшеница является растением длинно-
го дня, но наличие доминантных аллелей генов Ррd обу-
словливает ее нечувствительность, фотонейтральность, 
к действию короткого дня, при которой ее вегетационный 
период не увеличивается.

По своей фотопериодической чувствительности 
(ФПЧ) культуры подразделяются на фотопериодически 
чувствительные, при этом растениям для перехода к цве-
тению требуется длинный световой день  – признак кон-
тролируется рецессивными аллелями Ppd-генов, и фото-
периодически нейтральные, нечувствительные  – пере-
ход к цветению происходит независимо от длины дня, 
для чего хотя бы один из Ppd-генов должен находиться 
в  доминантном состоянии (Dragovich et  al., 2021). Фото-
периодическая нечувствительность считается важным 
свойством современных высокоадаптивных сортов со 
стабильно высокой продуктивностью. Чувствительность 
пшеницы к продолжительности светового периода суток 
обусловлена преимущественно аллельным составом 
гомеологической серии генов Ppd1 (Shaw et al., 2012).

У мягкой пшеницы реакция на продолжительность 

периода освещенности контролируется тремя гомео-
логичными генами: Ppd-А1, Ppd-В1 и Ppd-D1, локали-
зованными на хромосомах 2A, 2B, 2D, соответственно 
(Worland et  al.,1998; Cockram et  al., 2007). Эти гены так-
же оказывают существенное влияние на сроки колоше-
ния. По силе влияния на чувствительность к фотопериоду 
гены Ppd1 располагаются в следующем порядке: Ppd-D1> 
Ppd-B1> Ppd-A1, хотя в отдельных случаях эффект аллеля 
Ppd-B1 сопоставим с Ppd-D1 (Worland et al., 1998; Langer 
et al., 2014). J. Beales c соавторами (Beales et al.,2007) раз-
работали диагностические маркеры для Ppd-D1  – основ-
ного локуса реакции мягкой пшеницы на фотопериод. 
Доминантный аллель этого гена Ppd-D1a обусловливает 
нейтральную реакцию на длину дня, в отличие от рецес-
сивного аллеля ppd-D1b.

У твердой пшеницы реакцию на фотопериод контро-
лируют гены Ppd-A1 и Ppd-B1, локализованные в корот-
ких плечах гомеологичных хромосом 2A и 2B соответ-
ственно (Laurie, 1997). В результате изучения 23 гено-
типов яровой твердой пшеницы в трех географических 
пунктах было показано, что наибольшее влияние на фор-
мирование массы 100 зёрен оказали аллели гена Ppd-A1, 
тогда как изменчивость числа зёрен в колосе в боль-
шей степени связана с аллельным разнообразием локуса 
Ppd-B1 (Arjona et al., 2018).

Скорость развития и реальная продолжительность 
вегетационного периода являются результатом сочета-
ния специфических генов Vrn и Ppd и их взаимодействия 
с факторами окружающей среды. Информация об аллель-
ной изменчивости этих генов и их влиянии на агроно-
мические характеристики имеет большую ценность для 
селекции пшеницы (Stelmakh, 1998). В специальных экс-
периментах выявлено уменьшение степени аллельного 
разнообразия генов Vrn и Ppd современных сортов твер-
дой пшеницы, адаптированных к условиям средиземно-
морского региона, по сравнению с местными испански-
ми сортами, и подтверждена определяющая роль мутаций 
в гене Vrn-A1 на формирование признаков, контролирую-
щих яровой тип развития (Royo et al., 2020).

Использование молекулярных маркеров значитель-
но повышает эффективность идентификации генетиче-
ского материала и дает понимание адаптивной ценно-
сти отдельных аллелей или их комбинаций в конкретных 
условиях выращивания пшеницы. Отбор с помощью мар-
керов экономически эффективен, поддается автоматиза-
ции, что обеспечивает его высокую производительность 
(Mohan et  al. 1997; Gupta et  al. 1999; Koebner, Summers, 
2002; Rana et al., 2009; Mammadov et al., 2012; Randhawa 
et al., 2013).

Цель настоящей работы  – с использованием моле-
кулярных маркеров выделить источники скороспело-
сти – образцы твердой пшеницы, содержащие эффектив-
ные гены высокой скорости развития растений (Vrn, Ppd). 
Для этого необходимо было последовательно решить сле-
дующие задачи: подобрать по литературным источникам 
и  протестировать праймеры, специфичные для локусов 
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Vrn и Ppd; провести молекулярно-генетический анализ 
с использованием ПЦР-маркеров генов Vrn и Ppd, локали-
зованных в геномах A и В; провести вегетационный опыт 
по валидации генотипов образцов с идентифицированны-
ми генами скороспелости и фотопериодической чувстви-
тельности.

Материалы и методы

Выборка для генотипирования по локусам высокой 
скорости развития растений (Vrn, Ppd) включала 48 ско-
роспелых образцов твердой пшеницы из коллекции ВИР 
(вегетационный период 90-101 дней), охарактеризованных 
нами ранее по физиологическим свойствам и компонен-
там продуктивности – это 41 линия из питомника оценки 
твердой пшеницы “26TH IDSN; 94-95”, CIMMYT (Мек-
сика) и семь изогенных линий, созданных в CIMMYT, 
поступивших из National Small Grains Collection (NSGC) 
США (Приложение/ Supplement1). В качестве контро-
лей было взято пять сортов твердой пшеницы с иденти-
фицированными ранее (Muterko et  a1., 2016) аллелями 
генов Vrn (Vrn-A1, Vrn-B1, Vrn-B2, Vrn-B3,) и Ppd (Ppd-A1b, 
Ppd-B1a, Ppd-B1b): ‘Харьковская 1’  – vrn-A1b.3 (к-45910, 
Украина), ‘GK  Basa’  – Vrn-A1i (к-58475, Венгрия), ‘Ели-
заветинская’  – Vrn-B3a (к-63772, РФ, Саратовская обл.), 
‘Башкирская  27’  – Vrn-А1а.1  (к-64486, РФ, Башкирия), 
‘Донская элегия’ – Vrn-B1c (к-64488, РФ, Ростовская обл.) 
и четыре скороспелые линии мягкой пшеницы Konini 
(к-59948, Новая Зеландия), Рифор 11 (к-67802, РФ, Ленин-

градская обл.), Рифор  12 (к-67803, РФ, Ленинградская 
обл.), Рифор 13 (к-67803, РФ, Ленинградская обл.) (Rigin 
et al., 2022).

Выделение геномной ДНК осуществляли по мето-
дике Д.Б.  Дорохова и Э.  Клоке (Dorokhov, Klocke, 1997) 
в модификации, разработанной в отделе генетики ВИР 
(Anisimova et al., 2018). Для этого зерновки проращивали 
на влажной фильтровальной бумаге в чашках Петри при 
естественном освещении. Суммарную ДНК выделяли из 
10 проростков 5-7-дневного возраста с использованием 
SDS-буфера. Качество полученных фракций ДНК прове-
ряли методом электрофореза в 1% агарозном геле и спек-
трофотометрически.

Молекулярно-генетический анализ проводили мето-
дом полимеразной цепной реакции (ПЦР) с использо-
ванием восьми пар праймеров, специфичных для алле-
лей генов Vrn-A1, Vrn-B1, Vrn-B3, Vrn-B2, Ppd-A1, Ppd-B1. 
Последовательности олигонуклеотидов, амплифицируе-
мый район гена и длина диагностического фрагмента ука-
заны в таблице 1. Состав ПЦР-смеси и условия амплифи-
кации были идентичны рекомендованным разработчи-
ками праймеров. ПЦР проводили на приборе MiniAmp 
Plus (Thermo Fisher Scientific, США). Продукты ампли-
фикации анализировали методом электрофореза в 1,5-
2% агарозном геле в однократном трис-боратном буфе-
ре и  визуализировали в ультрафиолетовом свете после 
окрашивания в растворе бромистого этидия. Использова-
ли маркеры молекулярного веса ДНК Step 100 и Step 100 
Long (Биолабмикс).

Таблица 1. Аллель-специфичные маркеры, использованные для 
генотипирования линий твердой пшеницы по локусам генов 

скороспелости и чувствительности к фотопериоду
Table 1. Allele-specific markers used for genotyping of durum wheat 

lines for early ripening and photoperiod sensitivity gene loci

Комбинация 
праймеров / Primer 

combination

Тестируемый 
аллель гена/ Tested 

allele of the gene
T (°C)

Размер фрагмента 
ПЦР, пн/ Amplicon 

size, bp
Источник/ Reference

VRN1AF/ 
VRN1- INT1R Vrn-A1а 58 713 Yan et a1., 2004a
Vrn-Al-intr F/ 
Vrn-Al-intr Rl vrn-A1 60 541 Muterko et a1., 2016
Ex1/C/F/ 
Intr1/B/R3

Vrn-B1a  
Vrn-B1с 58 1091 

705
Fu et al., 2005 
Muterko et al., 2016

V2B-D4F1/ 
V2B-D4R1 Vrn-B2 60 289 

286 Yan et a1., 2004b
FT-B-INS-F/ 
VRN4-B- NOINS-R Vrn-B3a 61 1765 Yan et a1., 2006
Ag5del_F2/ 
Ag5d el R2 Ppd-A1b 56 452 Wilhelm et a1., 2009
TaPpd-B1proF1/ 
TaPpd-B1intlR1 Ppd-B1 64 1292 Seki et a1., 2011
TaPpd-B1intlR1/ 
206bp_de1_25_R1 Ppd-B1 64 874 Takenaka, Kawahara, 2012

1 Приложение доступно в онлайн версии статьи/ The supplement is available in the online version of the paper: DOI: 10.30901/2658-6266-2025-2-o1
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Вегетационный опыт по валидации генотипов 
13 образцов с идентифицированными генами скороспело-
сти и фотопериодической чувствительности (табл. 2) про-
водили в 2023-2024 годах на экспериментальной площад-
ке отдела генетики ВИР в соответствии с разработанной 
в отделе методикой. Коэффициент фотопериодической 
чувствительности (Кфпч) определяли, как отношение 
продолжительности периода «всходы-колошение» у рас-
тений, выращенных соответственно в условиях длинно-
го естественного и короткого 12-часового дня (Koshkin, 
2012).

Результаты

С использованием молекулярных маркеров, специ-

фичных для аллелей генов Vrn и Ppd, проведен молеку-
лярный скрининг 48 образцов твердой пшеницы, ото-
бранных по признаку скороспелости, и определены их 
генотипы по анализируемым локусам.

С помощью комбинации праймеров VRN1AF/ VRN1-
INT1R у 23 образцов твердой пшеницы подтверждено 
наличие доминантного аллеля главного гена Vrn-A1a, кон-
тролирующего яровой тип развития (рис.  1). Исключе-
ние составил образец CIGM91.349-2, у которого не были 
получены продукты амплификации. При использовании 
комбинации праймеров VRN1AF/ VRN1-INT1R ни у одно-
го из 23 образцов не выявлен диагностический фрагмент 
длиной 541  пн, характерный для рецессивного аллеля 
vrn-A1.

Рис. 1. Идентификация доминантного аллеля Vrn-A1 с помощью праймеров  
VRN1AF/ VRN1-INT1R. Маркерные фрагменты имеют длину 713 пн. 

Номера дорожек соответствуют номерам образцов в таблице 3. 
М – маркер молекулярного веса ДНК Step100

Fig. 1. Identification of the dominant Vrn-A1 allele with primer combination  
VRN1AF/ VRN1-INT1R. Marker fragments are 713 bp long.  

Track numbers correspond to the accession numbers in Table 3.  
M – DNA molecular weight marker Step 100

Маркер доминантного аллеля Vrn-B1а (размер фраг-
мента 1091  пн), амплифицированный с праймера-
ми Ex1/C/F /Intr1/B/R3, обнаружен у четырёх образцов, 
а  у  трёх образцов выявлен маркер доминантного аллеля 
Vrn-B1с (размер амплифицированного фрагмента 705 пн). 
Вариант доминантного аллеля Vrn-B3a (диагностиче-
ский фрагмент длиной 1765 пн, амплифицируется с парой 
праймеров FT-B-INS-F/ VRN4-B- NOINS-R) выявлен 
у единственного образца  – Ambo  7 (к-68387). Маркеры 
доминантного аллеля Vrn-B2 (амплифицируются с парой 
праймеров V2B-D4F1/ V2B-D4R1) обнаружены у всех 24 
образцов.

У 21 образца выявлены варианты доминантных алле-
лей Ppd-A1 и Ppd-B1, которые определяют нечувстви-
тельность к фотопериоду (табл. 3). Так носителями доми-

нантного аллеля Ppd-A1 был 21 образец, а доминантного 
аллеля Ppd-B1 – 24 образца (рис. 3).

В вегетационном опыте по валидации генотипов 
образцов с идентифицированными генами скороспелости 
и фотопериодической чувствительности изучали реакцию 
на длину дня у 13 образцов, генотипы которых по локу-
сам Vrn и Ppd были установлены c помощью аллель-спец-
ифичных молекулярно-генетических маркеров.

В результате было установлено, что пять образцов  – 
Labud 15, Nyasa 2, Garcilla 2, Ting 7 и Plata 11 имеют сла-
бую реакцию на длину дня. Задержка колошения на 
коротком дне по сравнению с естественным днем у них 
составила до 8,2 суток, Кфпч до 1,20. Самым чувстви-
тельным оказался образец Stork, задержка колошения на 
коротком дне по сравнению с естественным ‒ до 43,8 сут., 
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Рис. 2. Идентификация доминантного аллеля Vrn-B2 с помощью праймеров  
V2B-D4F1+/ V2B- D4R1. Маркерный фрагмент имеет длину 289 пн. Номера дорожек соответствуют 

номерам образцов в таблице 3. M – маркер молекулярного веса ДНК Step 100 Long
Fig. 2. Identification of the dominant VRN - B2 allele with primer combination 

V2B-D4F1+/ V2B- D4R1. Marker fragments are 289 bp long. Track numbers correspond 
to the accession numbers in Table 3. M – DNA molecular weight marker Step 100 Long

Рис. 3. Идентификация доминантного аллеля Ppd-B1 с помощью праймеров  
TaPpd-B1proinFl/ 206bp de1 25 R1. Маркерный фрагмент имеет длину 874 пн. Номера дорожек 

соответствуют номерам образцов в таблице 3. M – маркер молекулярного веса ДНК Step 100 Long
Fig. 3. Identification of the dominant Ppd-B1 allele with primer combination  

TaPpd-B1proinFl/ 206bp de1 25 R1. Marker fragments are 874 bp long. Track numbers correspond 
to the accession numbers in Table 3. M – DNA molecular weight marker Step 100 Long

Рис. 4. Идентификация доминантного аллеля Ppd-B1 с помощью праймеров  
TaPpd-B1proF1/ TaPpd-B1int l R1. Маркерный фрагмент имеет длину 1292 пн. Номера дорожек 

соответствуют номерам образцов в таблице 3. M – маркер молекулярного веса ДНК Step 100 Long
Fig. 4. Identification of the dominant Ppd-B1 allele with primer combination  

TaPpd-B1proF1/ TaPpd-B1int l R1. Marker fragments are 1292 bp long. Track numbers correspond 
to the accession numbers in Table 3. M – DNA molecular weight marker Step 100 Long
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Кфпч ‒ 1,87 (см. табл. 2). У образца Stork выявлен рецес-
сивный аллель ppd-A1, тогда как у других, изученных по 
признаку фотопериодической чувствительности с помо-
щью молекулярных маркеров, идентифицирован доми-

нантный аллель Ppd-A1 (см. табл. 3).
По результатам фенотипического анализа и молеку-

лярного генотипирования выделены 24 источника генов 
скороспелости твердой пшеницы (см. табл. 3).

Таблица 2. Результаты вегетационного опыта по валидации генотипов мексиканских образцов 
с идентифицированными генами скороспелости и фотопериодической чувствительности

Table 2. Results of the vegetation experiment in validating the genotypes of Mexican 
accessions with identified genes for early ripening and photoperiodic sensitivity

№
Пп/ 
No.

Номер по 
каталогу 

ВИР, к-/ VIR 
catalogue No., 

k-

Название/ 
Name

Чувствительность к длине дня/ 
Day length sensitivity

Продолжительность периода всходы-
колошение, дни/ Duration of the 
germination-earing period, days Т2-Т1

Кфпч/ 
Photoperiodic 

sensitivity coefficient
Т1 Т2

1 68360 Labud 15 40,8±0,44 45,5±0,50 4,7 1,12
2 68355 Nyasa 2 45,3±0,45 52,8±1,96 7,5 1,17
3 68350 Garcilla 2 40,9±0,64 48,1±0,46 7,2 1,18
4 68361 Ting 7 49,3±2,10 58,5±1,80 9,2 1,19
5 68347 Plata 11 43,5±0,22 52,3±0,26 8,8 1,20
6 68351 Pele 1 46,5±0,22 56,9±0,18 10,4 1,22
7 68352 Ambo 1 40,5±0,96 50,9±0,26 10,4 1,26
8 68354 Theus 3 46,3±0,83 59,0±1,62 12,7 1,27
9 68348 Hai 12 39,7±0,33 51,9±3,84 12,2 1,31
10 68349 Lotail 10 39,7±0,73 52,9±0,12 13,2 1,33
11 68346 Porron 1 35,8±0,65 48,9±0,91 13,0 1,37
12 68409 Himan 9 35,8±0,65 48,9±0,91 13,0 1,37
13 68345 Stork 50,3±3,36 94,1±0,82 43,8 1,87

Таблица 3. Источники генов скороспелости и нечувствительности к фотопериоду, выявленные среди 
образцов твердой пшеницы мексиканского происхождения с помощью диагностических маркеров

Table 3. Sources of genes for earliness and photoperiod insensitivity identified 
using diagnostic markers in durum wheat accessions of Mexican origin

№/ 
No.

№ по каталогу ВИР, 
к-/ VIR catalogue 

No., k-

Название/ 
Accession name

Диагностические маркеры / Diagnostic markers

V
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V
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- D
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1

1 68345 Stork Vrn-A1 - ppd-A1 - vrn-B1 Ppd-B1 Vrn-B2
2 68346 Porron 1 Vrn-A1 Ppd-A1 - - - Ppd-B1 Vrn-B2
3 68347 Plata 11 Vrn-A1 Ppd-A1 - - - Ppd-B1 Vrn-B2
4 68348 Hai 12 Vrn-A1 Ppd-A1 - - - Ppd-B1 Vrn-B2
5 68349 Lotail 10 Vrn-A1 Ppd-A1 - Vrn-B1a - Ppd-B1 Vrn-B2
6 68350 Garcilla 2 Vrn-A1 Ppd-A1 - Vrn-B1a vrn-B1 Ppd-B1 Vrn-B2
7 68351 Pele 1 Vrn-A1 Ppd-A1 - Vrn-B1a - Ppd-B1 Vrn-B2
8 68352 Ambo 1 Vrn-A1 Ppd-A1 - - - Ppd-B1 Vrn-B2
9 68354 Theus 3 Vrn-A1 Ppd-A1 - Vrn-B1a - Ppd-B1 Vrn-B2
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Таблица 3. (Продолжение)

№/ 
No.

№ по каталогу ВИР, 
к-/ VIR catalogue 

No., k-

Название/ 
Accession name

Диагностические маркеры / Diagnostic markers
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10 68365 Morito 2 Vrn-A1 Ppd-A1 - Vrn-B1c vrn-B1 Ppd-B1 Vrn-B2
11 68366 Podiceps 21 Vrn-A1 Ppd-A1 - - - Ppd-B1 Vrn-B2
12 68370 Alcita 1 Vrn-A1 Ppd-A1 - - - Ppd-B1 Vrn-B2
13 68372 Lapdy 24 Vrn-A1 Ppd-A1 - - - Ppd-B1 Vrn-B2
14 68387 Ambo 7 Vrn-A1 Ppd-A1 - - - Ppd-B1 Vrn-B2
15 68392 Nehama 4 Vrn-A1 Pp -A1 - - vrn-B1 Ppd-B1 Vrn-B2
16 68379 Cui-niao 1 Vrn-A1 Ppd-A1 - - - Ppd-B1 Vrn-B2
17 68409 Himan 9 Vrn-A1 - ppd-A1 - vrn-B1 Ppd-B1 Vrn-B2
18 66278 CIGM91.349-1 Vrn-A1 - ppd-A1 - - Ppd-B1 Vrn-B2
19 66279 CIGM91.349-2 - Ppd-A1 - - - Ppd-B1 Vrn-B2
20 66281 CIGM91.349-6 Vrn-A1 Ppd-A1 - Vrn-B1c vrn-B1 Ppd-B1 Vrn-B2
21 66282 CIGM98.775-1 Vrn-A1 Ppd-A1 - - vrn-B1 Ppd-B1 Vrn-B2
22 66283 CIGM98.777-1 Vrn-A1 Ppd-A1 - - - Ppd-B1 Vrn-B2
23 66277 CIGM91.347-4 Vrn-A1 Ppd-A1 - - vrn-B1 Ppd-B1 Vrn-B2
24 66275 CIGM91.346-2 Vrn-A1 Ppd-A1 - Vrn-B1c vrn-B1 Ppd-B1 Vrn-B2

Выводы

С помощью восьми аллель-специфичных маркеров 
определены генотипы образцов изучаемой выборки ско-
роспелых образцов твердой пшеницы по локусам Vrn-А1, 
Vrn-B2, Vrn-В3, Ppd-A1, Ppd-B1.

В вегетационном опыте по валидации генотипов 
образцов с идентифицированными генами скороспелости 
и фотопериодической чувствительности подтверждена 
слабая реакция на длину дня у пяти мексиканских линий, 
маркированных доминантными аллелями Vrn и Ppd  – 
Plata  11 (к-68347), Garcilla 2 (к-68350), Nyasa 2 (к-68355), 
Labud 15 (к-68360) и Ting 7 (к-68361).

По результатам фенотипического анализа и молеку-
лярного генотипирования выделены 24 источника генов 
скороспелости твердой пшеницы.
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ИЗУЧЕНИЕ ГЕНЕТИЧЕСКИХ РЕСУРСОВ РАСТЕНИЙ  
С ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ МЕТОДОВ МОЛЕКУЛЯРНОЙ ГЕНЕТИКИ

Научная статья
УДК 634.13:632.4:632.938.1
DOI: 10.30901/2658-6266-2025-2-o3

Молекулярный скрининг коллекции груши, поддерживаемой на 
Майкопской опытной станции ВИР, на наличие маркеров генов 
устойчивости к парше

А. О. Гончаренко, Л. В. Багмет, М. Н. Петрова, О. Ю. Антонова

Федеральный исследовательский центр Всероссийский институт генетических ресурсов растений имени Н.И. Вавилова,  
Санкт-Петербург, Россия

Автор, ответственный за переписку: Анастасия Олеговна Гончаренко, aogoncharenko97@gmail.com

Актуальность. Груша (Pyrus L.) является одной из экономически важных плодовых культур, выращиваемой в 50 странах мира. Однако 
сорта груши поражаются многими патогенами, в частности паршой, возбудителем которой является гриб-аскомицет рода Venturia Sacc. 
На груше описаны два вида этого рода: Venturia nashicola S. Tanaka & S. Yamam., поражающий азиатские груши (P. pyrifolia (Burm. fil.) 
Nakai, P.  bretschneideri Rehder, P.  ussuriensis Maxim.) и Venturia pirina Aderh., специфичный для европейской груши P.  communis  L. 
Применение молекулярных маркеров для отбора устойчивых к парше сортов повысит эффективность программ селекции. Целью нашей 
работы была апробация маркеров генов Rvn2 и Vnk (Rvn1), контролирующих устойчивость к парше Venturia nashicola, на материале 
образцов коллекции Майкопской опытной станции – филиала ВИР и экспедиционных образцов. Материалы и методы: Изучена выборка 
из 255  образцов, включающая 246 сортов из коллекции Майкопской опытной станции  – филиала ВИР, и девяти образцов, собранных 
экспедицией ВИР на Северном Кавказе в 2022 году. Основу выборки составили 152 сорта кавказской селекции, включая местные формы, 
вторую крупную подвыборку (61) образовали европейские сорта. Были использованы маркеры гена Rvn2 – PSC217/XhoI и PSC234/HaeIII, 
и гена Vnk (Rvn1) – STS-OPO9/SalI и STS-OPAW13, подобранные по данным литературы. Результаты: Показано широкое распространение 
среди образцов выборки обоих маркеров гена Rvn2 (89,4% для PSC217/XhoI и 30,9% для PSC234/HaeIII), при этом частота их встречаемости 
в двух основных подвыборках была примерно одинаковой. При сравнении результатов скрининга с данными по устойчивости образцов 
коллекции Майкопской ОС к парше груши показана низкая диагностическая ценность обоих маркеров  – маркер PSC217/XhoI имел 
эффективность 47,2%, а маркер PSC234/HaeIII – 51,4%. Наоборот, маркеры STS-OPAW13 и STS-OPO9/SalI гена Vnk (Rvn1) присутствовали 
только у единичных сортов (семь) китайской и кавказской селекции. Последние, однако, согласно их родословным, были получены без 
использования местного оригинального материала. Заключение. В результате проведённого исследования значительной выборки образцов 
груши различного происхождения было показано широкое распространение в изученном материале маркеров гена Rvn2, которые, однако, 
продемонстрировали низкую эффективность и непригодны для молекулярного скрининга. Маркеры гена Vnk (Rvn1) были выявлены только 
у единичных образцов. Интерес для селекции представляет образец ‘Дан-Шансу-ли’, характеризующийся присутствием обоих маркеров 
гена Vnk (Rvn1) и , по предварительным данным, устойчивостью к парше груши.
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Background: Pear (Pyrus sp.) is one of the economically important fruit crops grown in 50 countries worldwide. However, pear cultivars are affected 
by many pathogens, including scab caused by the ascomycete fungus belonging to the genus Venturia Sacc. The two pear-damaging species of this 
genus are Venturia nashicola S. Tanaka & S. Yamam. that affects Asian pears (P. pyrifolia (Burm.fil.) Nakai, P. bretschneideri Rehder, P. ussuriensis 
Maxim.), and Venturia pirina Aderh. that affects specifically the European pear P. communis L. The use of molecular markers for the selection of 
scab-resistant varieties will improve the efficiency of breeding programs. The aim of this work was to test the markers of the Rvn2 and Vnk (Rvn1) 
genes, which control scab resistance to Venturia nashicola, using the material from the collection maintained at the Maikop Experiment Station, and 
accessions from a collecting mission. Materials and methods: A sample of 255 accessions was studied, including 246 cultivars from the collection 
of the Maikop Experiment Station, and nine accessions from the VIR collecting mission to the North Caucasus in 2022. The basis of the sample 
were 152 cultivars of Caucasian origin, including local forms; the second large subsample (61) was made up of European cultivars. The research used 
the markers of the Rvn2 gene – PSC217/XhoI and PSC234/HaeIII, and of the Vnk (Rvn1) gene – STS-OPO9/SalI and STS-OPAW13, selected from 
the literature. Results: A wide distribution of both markers of the Rvn2 gene among the accessions was shown (89.4% for PSC217/XhoI and 30.9% 
for PSC234/HaeIII), while the frequency of their occurrence among the two main subsamples was approximately the same. When comparing the 
molecular screening results with the data on the accessions resistance to pear scab, a low diagnostic value of both markers was shown – the PSC217/
XhoI marker had an efficiency of 47.2%, and that of the PSC234/HaeIII marker was 51.4%. On the contrary, the STS-OPAW13 and STS-OPO9/SalI 
markers of the Vnk (Rvn1) gene were present only in single cultivars (seven) bred in China and the Caucasus. However, according to their pedigrees, 
the latter ones were created without the use of original local material. Conclusion. The study of a large sample of pear accessions has shown a wide 
distribution of Rvn2 gene markers in the studied material, which, however, demonstrated low efficiency and are unsuitable for molecular screening. 
The Vnk (Rvn1) gene markers were detected only in few accessions. Of interest for breeding is the Chinese cultivar ‘Dan-Shansu-li’, which has both 
markers of the gene Vnk (Rvn1), and exhibits resistance to pear scab.
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Введение

Груша является одной из важнейших плодовых куль-
тур умеренной климатической зоны, ее выращивают 
не менее чем в 50 странах мира (Bell, 1991). Род Pyrus L 
насчитывает по крайней мере 22 вида. (Potter, 2007; 
Li  et  al., 2022), из них в западных странах в основном 
культивируется вид Pyrus communis  L. (груша обыкно-
венная), тогда как в азиатских странах представлены 
такие виды как P. pyrifolia (Burm. fil.) Nakai (груша гру-
шелистная или японская), P. bretschneideri Rehder (груша 
Бретшнейдера или китайская белая груша), P. ussuriensis 
Maxim. (груша уссурийская) и P.  ×  sinkiangensis T.T. Yu 
(груша Синьцзяна) (Bell, 1991; Li et  al., 2022). Эти виды 
различаются между собой по ряду морфологических 
признаков (форма кроны, форма плодов и листьев) и по 
устойчивости к различным патогенам (Verma, Sharma, 
1999; Abe et al., 2008; Brewer et al., 2009; Won et al., 2014).

Парша относится к наиболее опасным заболевани-
ям груши в коммерческих садах по всему миру. Воз-
будителем является гриб-аскомицет, принадлежащий 
к  роду Venturia Sacc. На груше были описаны два вида 
этого рода: Venturia nashicola S.  Tanaka  & S.  Yamam., 
поражающий азиатские груши (например P.  pyrifolia 
P.  bretschneideri, P.  ussuriensis) и Venturia pirina Aderh., 
специфичный для европейской груши P.  communis 
(Langford, Keitt, 1942; Tanaka, Yamamoto, 1964). Ранее 
некоторые исследователи считали V. nashicola синонимом 
V. pirina (Shabi, 1990), однако повторное изучение показа-
ло, что V. nashicola отличается от V. pirina по ряду морфо-
логических и культуральных признаков и по патогенети-
ческим свойствам (Ishii, Yanase, 2000).

Оба вида грибов-патогенов относятся к тому же роду, 
что и возбудитель парши яблони Venturia inaequalis 
(Cooke) G.  Winter (Bouvier et  al., 2012). Однако, в отли-
чие от имеющихся знаний о парше яблони, исследования 
устойчивости груши к парше всё ещё находятся на ран-
ней стадии (Sokolova, Moročko-Bičevska, 2021). У ябло-
ни было идентифицировано 20 генов устойчивости к пар-
ше – от Rvi1 до Rvi20 (Khajuria et  al., 2018). У груши на 
данный момент описано только семь генов и несколько 
QTL устойчивости (Bus et al., 2004; Pierantoni et al., 2007; 
Won et al., 2014).

Выращиваемые в настоящее время сорта груши име-
ют различную степень восприимчивости к парше (Shabi, 
1990; Postman et  al., 2005; Chevalier et  al., 2008; Sugar, 
Hilton, 2011; Sokolova et  al., 2014; Sokolova, Moročko-
Bičevska, 2021). Устойчивость прежде всего зависит от 
происхождения сортов, поскольку европейские сорта 
невосприимчивы к V. nashicola, а азиатские сорта, наобо-
рот, к V. pirina.

Устойчивость европейских груш к V.  pirina остается 
в  значительной степени неизученной, поскольку иссле-
дования разнообразия и вирулентности штаммов это-
го патогена ограничены. Кроме того, восприимчивость, 
скорее всего, тесно связана со структурой местных попу-

ляций патогена  – сорт может быть устойчивым в одной 
географической области, но восприимчивым в другой 
(Brown, 1960; Shabi et al., 1973).

Одним из немногих устойчивых европейских сортов 
является сорт ‘Navara’, у которого идентифицирован ген 
Rvp1. Ген локализован в группе сцепления LG2 между 
SSR-маркерами CH02b10 и CH05e03, ближе к CH02b10 
(Bouvier et al., 2012). Эти маркеры ассоциированы также 
с группой сцепления LG2 генома яблони. Известно, что 
данная область несет кластер генов устойчивости к пар-
ше (Rvi2, Rvi8, VT57, Rvi11) (Bus et  al., 2005a;  b; Gygax 
et al., 2004; Calenge et al., 2004) и несколько QTL устой-
чивости (Bus et  al., 2004). Ген Rvp1 вызывает симптомы 
звездчатого некроза, которые похожи на те, что описа-
ны для генов яблони Rvi2 и Rvi8 (Hemmat et al., 2002; Bus 
et al., 2005a; b).

В работе L.  Pierantoni с соавторами (2007) установ-
лено два предполагаемых QTL устойчивости к V.  pirina 
в группах сцепления LG3 и LG7 на европейском сорте 
‘Abbé Fetel’ (Pierantoni et  al., 2007). К сожалению, 
насколько нам известно, молекулярные маркеры к этим 
QTL и к гену Rvp1 пока не разработаны.

Генов устойчивости к V.  nashicola у груши известно 
больше, что в первую очередь связано с активной рабо-
той в этой области корейских и японских исследова-
телей. Основные коммерческие сорта японской груши 
P.  pyrifolia обычно поражаются V.  nashicola (Ishii et  al., 
1992), однако существуют и устойчивые формы  – ника-
ких симптомов парши не наблюдали на местном сорте 
‘Kinchaku’ японской груши и на сортах ‘Hong Li’ и ‘Mili’ 
P. bretschneideri (Ishii et al., 1992).

Первым геном, описанным как обеспечивающим 
высокую устойчивость к V.  nashicola у межвидовых 
гибридов с участием европейской груши, был ген Vn 
(Abe et  al., 2000). Позднее K.H.  Cho с соавторами выя-
вили еще один ген  – Rvn2, унаследованный от европей-
ского сорта ‘Bartlett’, и картировали его в группе сцепле-
ния LG2 дистальнее от SSR-маркера CH05e03, то есть 
рядом с описанным выше геном Rvp1 (Cho et  al., 2009). 
Для идентификации функциональных аллелей гена Rvn2 
были разработаны CAPS (Cleaved Amplified Polymorphic 
Sequences) маркеры PSC217/XhoI и PSC234/HaeIII (Cho 
et al., 2009). При этом было показано, что маркер PSC217/
XhoI расположен рядом с геном Vn, на основании чего 
был сделан вывод об идентичности обоих генов (Bouvier 
et al., 2012).

Позднее группой ученых (Terakami et  al., 2006) 
у  сорта японской груши ‘Kinchaku’ был идентифициро-
ван ген Vnk (Rvn1), расположенный в группе сцепления 
LG1 рядом с SSR-маркерами PS12A02, NH013a, CH-Vf2, 
AG04, Hi02c07. Сопоставление результатов картирова-
ния этих маркеров в геномах яблони и груши показало, 
что ген Vnk (Rvn1) расположен проксимальнее геномной 
области, несущей ген устойчивости к парше яблони Rvi6 
(Bouvier et al., 2012). Для выявления гена Vnk (Rvn1) были 
разработаны маркеры STS-OPO9/SalI и STS-OPAW13 
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(Terakami et al., 2006).
В работе S. Oh с соавторами (Oh et  al., 2021) по изу-

чению межвидового гибрида ‘Greensis’, полученного от 
скрещивания ‘Whangkeumbae’ (P.  pyrifolia) и ‘Bartlett’ 
(P. communis), был идентифицирован новый ген устойчи-
вости к V. nashicola – Rvn3. В отличие от генов Vnk (груп-
па сцепления LG1) и Rvn2 (LG2), ген Rvn3 локализован на 
хромосоме LG6. Рядом с ним на расстоянии 2,5 сМ иден-
тифицирован SSR-маркер HB09 (Oh et  al., 2021), с кото-
рым также тесно сцеплен ген устойчивости к парше ябло-
ни Rvi14 (Soufflet-Freslon et  al., 2008). Таким образом, 
Rvn3 может быть ортологом гена Rvi14 (Oh et  al., 2021). 
SSR-маркер HB09 позиционируется как маркер гена Rvn3, 
однако данных о размерах ассоциированных с доминант-
ным аллелем гена фрагментов в своих публикациях авто-
ры не приводят, поэтому маркер не пригоден для прак-
тического проведения маркер-вспомогательного отбора 
(MAS, англ. marker-assisted selection).

У китайской груши ‘Hong Li’ устойчивость к пар-
ше (V. nashicola), определяется ещё одним доминантным 
геном Rvn4, картированным в дистальном районе группы 
сцепления LG7. Авторами был разработан SSR-маркер 
Pbr.chr07.20, тесно сцепленный (1,3 сМ) с Rvn4 (Terakami 
et al., 2023).

Недавно корейскими учеными (Won et  al., 2024) 
у  межвидового гибрида P019R045T042 (PEAR1) мето-
дами ДНК-микрочипирования и GBS (genotyping-by-
sequencing) идентифицированы и картированы еще два 
гена устойчивости к V.  nashicola  – Rvn5 (группа сце-
пления LG7) и Rvn6 (LG10). Интересно, что ранее (Won 
et  al., 2014) у этого же гибрида были идентифицирова-
ны несколько QTL устойчивости к другому виду патоге-
на  – V.  pirina (группы сцепления LG7, LG10 и LG17), то 
есть PEAR1 обладает комплексной устойчивостью. QTL 
в группе сцепления LG7 обеспечил устойчивость одно-
временно к трем изолятам V.  pirina, и авторы считают 
его наиболее перспективным для вовлечения в селекцию. 
Интересен также QTL в группе сцепления LG7, посколь-
ку он расположен в ортологичной геномной области этой 
хромосомы, где ранее был картирован QTL широкого 
спектра действия, придающий устойчивость к V.  pirina 
у европейской груши ‘Abbé Fétel’ (Pierantoni et al., 2007).

Еще несколько QTL устойчивости к V.  pirina были 
выявлены у другого межвидового гибрида PEAR2. При 
этом QTL PEAR2 в группе сцепления LG2 расположен 
в  области, в которой картированы другие гены устой-
чивости к парше  – Rvp1, выявленный у сорта ‘Navara’, 
Rvn2  – у сорта ‘Bartlett’, а также многие гены устойчи-
вости к V. inaequalis у яблони (Bus et al., 2004; 2011; Cho 
et al., 2009; Bouvier et al., 2012).

Коллекция груши, поддерживаемая на Майкопской 
опытной станции  – филиале ВИР, в настоящее вре-
мя насчитывает более 1000 образцов, в ней представле-

но 30 видов рода Pyrus из основных центров произраста-
ния, в том числе 27 образцов азиатских груш P. pyrifolia 
(груша японская), P.  bretschneideri (груша Бретшнейдера 
или китайская белая груша) и P. ussuriensis (груша уссу-
рийская). Особый интерес представляют собой местные 
сорта Кавказа и Крыма, в том числе так называемые чер-
кесские груши.

Феномен черкесских садов состоит в том, что адыги 
не разводили их на открытых пространствах, а превраща-
ли в сады близлежащие горные леса, прививая культур-
ные формы на дикорастущие деревья. Черкесские лесо-
сады до сих пор сохранились в районах Черноморского 
побережья Кавказа, также их можно встретить на север-
ных склонах Кавказского хребта. Черкесские груши отли-
чаются долговечностью (встречаются отдельные экзем-
пляры возрастом 100-150 лет), высоким ростом, высокой 
урожайностью и вкусовыми качествами, а также устойчи-
востью к болезням и вредителям сельскохозяйственных 
растений. Н.А.  Тхагушев (2008) отмечает, что сеянцы 
адыгских сортов груши по степени приспособленности 
не уступают диким формам и для селекционеров являют-
ся ценным исходным материалом (Thagushev, 2008).

Целью нашей работы было апробировать известные 
маркеры генов устойчивости к парше на материале кол-
лекции груши, поддерживаемой на Майкопской опытной 
станции, и, по возможности, оценить своеобразие мест-
ных кавказских сортов по признаку распространения 
этих маркерных локусов.

Материалы и методы

Материалом для скрининга послужили 246 
образцов груши из коллекции Майкопской ОС  – 
филиала ВИР, в том числе 236 сортов и 10 образцов 
гибридных и мутантных форм. Образцы выборки принад-
лежали к  шести различным видам: Pyrus bretschneideri, 
P.  caucasica Fed., P.  communis, P.  elaeagrifolia Pall., 
P.  pyrifolia, P.  ussuriensis. Дополнительно были изучены 
девять образцов груши P. caucasica, P. communis, собран-
ных в рамках экспедиции ВИР по Северному Кавказу.

Основу выборки составили 64 местных кавказских 
сорта народной селекции и 79  сортов, созданных в раз-
личных селекционных учреждениях Кавказского региона. 
Вместе с экспедиционными образцами подвыборка кав-
казских сортов насчитывала 152 образца. Другая крупная 
подвыборка была сформирована 61  сортом европейской 
селекции. Кроме того, было изучено 42 сорта иного про-
исхождения, в том числе 17 крымских сортов и 6 сортов 
селекции Китая. Полный состав выборки (суммарно 255 
образцов) приведен в Приложении/Supplement1.

Для получения препаратов ДНК использовали 
листья или почки побегов. Применяли модифицирован-
ный метод СТАВ-экстракции (Antonova et al., 2020), при 

1  Приложение доступно в онлайн версии статьи/ The supplement is available in the online version of the paper: DOI: 10.30901/2658-6266-2025-2-o3
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наличии полифенольных загрязнений растительные тка-
ни предварительно обрабатывали буфером на основе 
сорбитола [100  мМ трис-HCl, рН=8,0; 0,35  M сорбитол; 
5  мМ ЭДТА, рН=8,0; 1% PVP (поливинилпирролидон); 
1% β-меркаптоэтанол] (Inglis et al., 2018).

Молекулярный скрининг. Праймеры для работы 
(табл.  1) были подобраны на основании анализа литера-
туры. Полимеразную цепную реакцию (ПЦР) осущест-
вляли в 20 мкл реакционной смеси состава: 40 нг геном-
ной ДНК, 1х реакционный буфер (Синтол, Кат. №B-009), 
2,0  мМ MgCl2, 0,4  мМ каждого из dNTP’s, по 0,1 мкМ 
прямого и обратного праймеров, 1 е.а. (=ед. активности) 
Taq-полимеразы (Синтол, Россия). Программы ПЦР соот-
ветствовали указанным в публикациях (Terakami et  al., 
2006; Cho et al., 2009).

Рестрикцию ПЦР-продуктов проводили в тече-
ние ночи по протоколу фирмы-изготовителя ферментов 
(СибЭнзим, Россия). Вместо эндонуклеазы рестрикции 
Xho I был использован её изошизомер Sfr274 I.

После рестрикции полученные фрагменты разделя-
ли путем электрофореза в 2% агарозном геле, окрашен-
ном бромистым этидием, в буфере 1  ×  TBE при напря-
жении в камере 5  V/см. Были использованы маркеры 
молекулярного веса ДНК GeneRuler Low Range DNA 
Ladder (Thermo Fisher Scientific, США) и ДНК Step 100 
Long (Biolabmix, Россия). Для визуализации использова-
ли систему Gel-Doc XR (Bio-Rad, США).

Статистические методы. Для сопоставления часто-
ты встречаемости маркеров использовали точный тест 
Фишера (Fisher, 1922).

Анализ диагностической эффективности маркеров 
определяли как отношение сортов с правильно прогно-
зируемым результатом: устойчивые генотипы с маркером 
и поражаемые без маркера – к общему числу сортов.

Результаты

В нашем исследовании был проведен молекулярный 
скрининг на наличие маркеров генов устойчивости к пар-
ше обширной выборки: 255 образцов груши. Мы изучи-
ли полиморфизм четырех маркерных локусов двух генов 
устойчивости  – Vnk (Rvn1) и Rvn2 (см.  табл.  1). Значи-
тельную часть выборки, 152 образца или 59,6%, составля-
ли сорта кавказского происхождения, в том числе восемь 
образцов Pyrus caucasica и один образец P.  communis, 
которые были собраны в ходе экспедиции по Северно-
му Кавказу в 2022 году. Результаты анализа для каждого 
образца представлены в Приложении/ Supplement.

Маркеры гена Rvn2. Для гена Rvn2 мы изучили два 
тесно сцепленных с ним CAPS-маркера: PSC217/XhoI 
и PSC234/HaeIII. Праймеры PSC217 и PSC234 у устойчи-
вых генотипов генерируют ПЦР-продукты, расщепляю-
щиеся соответственно рестриктазами XhoI и HaeIII (Cho 
et al., 2009).

Присутствие маркера PSC217/XhoI (рис.  1а) было 
выявлено у подавляющего числа образцов выборки  – 

89,4  % (табл.  2). Две основные подвыборки, сорта кав-
казской и европейской селекции, по частоте распро-
странения маркера, 90,1% и 93,4%, соответственно, 
статистически не различались – при сравнении по крите-
рию Фишера P=0,171. Наиболее редко маркер встречался 
у китайских сортов (50,0%).

Другой маркер этого гена (рис.  1b, см.  табл.  2)  – 
PSC234/HaeIII  – присутствовал в выборке значительно 
реже (30,9%). Интересно, что за исключением трех образ-
цов: ‘Кушки Джахар’, ‘Русалка’ и ‘Сокровище’ – он всег-
да встречался вместе с маркером PSC217/XhoI. Наобо-
рот, маркер PSC217/XhoI часто выявлялся отдельно (152 
образца), в том числе, только этот маркер был обнару-
жен у семи (77,8%) образцов из заброшенных черкесских 
садов.

Присутствие обоих маркеров одновременно было 
выявлено всего у 76 образцов, большинство из которых – 
52 образца, то есть 68,4% от числа образцов с двумя мар-
керами  – имели кавказское происхождение. При сравне-
нии двух основных подвыборок статистически значимых 
различий в частоте встречаемости обоих маркеров также 
выявлено не было (P=0,027).

Маркеры гена Vnk (Rvn1). В процессе анализа экспе-
риментальной выборки мы обнаружили не менее шести 
вариантов ПЦР-продуктов амплификации с исполь-
зованием праймеров STS-OPAW13 различной длины 
(рис. 2а), причем часть из них по размерам (~600-650 пн) 
была близка к диагностическому фрагменту 714 пн. Для 
точного определения длин маркерных фрагментов потре-
бовалось проводить длительный электрофорез в тече-
ние 4-5 часов. Следует отметить, что авторы прайме-
ров (Terakami et  al., 2006) при анализе расщепляющейся 
популяции выявляли только два варианта ПЦР-продук-
тов – диагностический фрагмент 714 пн и ассоциирован-
ный с поражаемостью фрагмент ~500 пн. Очевидно, что 
большое число ПЦР-продуктов в случае нашего исследо-
вания было связано с разнообразием изучаемой выборки.

Маркер STS-OPAW13714 присутствовал только у  пяти 
сортов, что составляет 2% от привлеченных в ана-
лиз образцов. Из них два образца (‘Восточная Золоти-
стая’ и ‘Октава’) относились к сортам кавказской селек-
ции, и  еще три происходили из Китая (50% изученных 
китайских сортов). Однако сорта кавказской селекции, 
имеющие маркерные фрагменты, не относились к мест-
ным черкесским и Северо-Кавказским формам – оба они 
были получены на Майкопской  ОС с участием европей-
ских сортов. Сорт ‘Октава’ (‘Marguerite Marilla’ × ‘Реале 
Туринская’) имеет в родословной старый сорт ‘Реале 
Туринская’ с неустановленным происхождением. Сорт 
‘Восточная золотистая’ (P.  pyrifolia  × ‘Gnocco’) явля-
ется межвидовым гибридом с участием возделываемо-
го в Азии вида P. pyrifolia; не исключено, что маркерные 
фрагменты STS-OPAW13 получены именно от него.

Другой маркер этого же гена  – STS-OPO9/SalI  – 
встречался у трех образцов выборки (1,2%), два из кото-
рых, ‘Дан-шансу-ли’ и ‘Су-ли’, относились к китай-
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Ген/ 
Gene

Маркер/ 
Marker

Последовательность праймеров 
(5’ → 3’)/ Primer sequence (5’ → 3’)

Эндонуклеаза 
рестрикции/ 
Restriction 

endonuclease

T°m, 
(°С)

Размер 
диагностических 

фрагментов 
(пн)/ Diagnostic 

fragment size (bp)

Авторы/ 
Authors

Vnk 
(Rvn1)

STS-OPO9
F: AAGCACCAAGACAGCACAAC

SalI 57 267+523 Terakami et al., 
2006R: CATGTATCAGGCACACGAAC

STS-OPAW13
F: TCTCACCACCTGTCATTCGT

– 57 714 Terakami et al., 
2006R: GACGGGCCCAACTTATTAGC

Rvn2

PSC217
F: GAATTCGGTTATACTGTGATTTGG

Xho I* 60 136 Cho et al., 2009
R: CTAGTGTAAGTTTGCCTTCA

PSC234
F: CAGTATTACTGCCTATTCTG

Hae III 52 146 Cho et al., 2009
R: CCACAGAACGAATCCAGAAA

Таблица 1. Использованные в работе маркеры генов устойчивости к парше груши
Table 1. Markers of pear scab resistance genes used in the work

ским сортам, а образец ‘Душистая’ являлся межвидовым 
гибридом P.  ussuriensis var.  aromatic (=P.  ussuriensis)  × 
‘Триумф Пакгама’ (‘Packham’s Triumph’). Поскольку 

сам сорт ‘Триумф Пакгама’ поражается паршой груши 
(Villalta et  al., 2005), можно предположить, что маркер 
также получен от дальневосточного вида.

Одновременно маркеры STS-OPO9/SalI и STS-
OPAW13 встречались лишь у одного китайского сорта 
‘Дан-шансу-ли’. К сожалению, данные по оценке устой-
чивости для этого сорта в литературе отсутствуют, однако 
он проявляет устойчивость по данным наших предвари-
тельных наблюдений.

Для 88 сортов выборки (см. Приложение/ see the 
Supplement) мы смогли найти в литературе данные по их 
устойчивости к парше листьев и плодов груши (Catalogue 
VIR, i.  123, 1974, см.  Приложение/ see the Supplement). 
Из них мы выделили две контрастные группы: 34 устой-
чивых образца (балльная оценка 0 и 1) и 38 поражаемых 
образцов (оценка 3 и 4), всего 72. Для этих двух групп 
был проведен анализ диагностической эффективности 
маркеров гена Rvn2, которую определяли как отношение 
сортов с правильно прогнозируемым результатом: устой-
чивые генотипы с маркером и поражаемые без марке-
ра  – к общему числу сортов. Диагностическая ценность 
маркеров PSC217/Xho I и PSC234/HaeIII оказалась доста-
точно низкой – 47,2% и 51,4%, соответственно. В случае 
присутствия обоих маркеров одновременно эффектив-
ность составила 51,4%. Диагностическая ценность марке-
ров гена Vnk (Rvn1) не оценивалась, поскольку они были 
выявлены у единичных образцов.

Обсуждение

Низкая эффективность маркеров гена Rvn2 пре-
жде всего была связана с очень большим количеством 
поражаемых образцов, несущих маркерные компонен-
ты (см.  Приложение/ see the Supplement). Это впол-
не объяснимо, так как данные маркеры разработаны для 
генов устойчивости к одному виду патогена  – Venturia 
nashicola, а оценку полевой устойчивости проводи-
ли для другого вида  – V.  pirina, распространенного на 
территории Европейской части России. Нельзя однако 
исключить, что невосприимчивость европейских сортов 
к V. nashicola связана именно с широким распространени-
ем у них гена Rvn2: 93,4% европейских и 90,1% кавказ-
ских сортов имеют маркер PSC217/Xho I.

Наоборот, маркеры гена Vnk (Rvn1) были выявле-
ны у  единичных форм, большинство из которых име-
ли китайское происхождение. Поскольку данные мар-
керы были разработаны на материале именно азиатских 
сортов, невосприимчивых к V.  nashicola, можно предпо-
лагать, что их наличие у отдельных генотипов действи-
тельно свидетельствует об устойчивости. В практическом 
плане интерес представляет потенциально устойчивый 
сорт ‘Дан-шансу-ли’, который имеет диагностические 
фрагменты обоих маркеров, и, таким образом, является 
перспективным кандидатом для использования в селек-
ции.
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Рис. 1. Молекулярный скрининг образцов экспериментальной выборки груши с маркерами гена Rvn2 
А – маркер PSC217/Xho I; В – маркер PSC234/HaeIII 

1) ‘Дыдвана’ (к-9539); 2) ‘Trompetenbirne’ (к-3181); 3) ‘Землячка’ (к-31322);  
4) ‘Земфира’ (к-31323); 5) ‘Зефир’ (к-28521); 6) ‘Золотистая (Крымская)’ (к-12373);  

7) ‘Лятанзи’ (к-2909); 8) ‘Карпис Армуд’ (к-19775). М – маркер молекулярного веса ДНК
Fig. 1. Molecular screening of experimental sample of pear accessions with markers of the Rvn2 gene 

А –PSC217/Xho I marker; В –PSC234/HaeIII marker 
1) ‘Dydvana’ (k-9539); 2) ‘Trompetenbirne’ (k-3181); 3) ‘Zemlyachka’ (k-31322);  

4) ‘Zemfira’ (k-31323); 5) ‘Zefir’ (k-28521); 6) ‘Zolotistaya (Krymskaya)’ (k-12373);  
7) ‘Lyatanzi’ (k-2909); 8) ‘Karpis Armud (k-19775); М – molecular weight DNA marker
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Рис. 2. Молекулярный скрининг образцов экспериментальной выборки груши  
с маркерами гена Vnk (Rvn1) 

А – Маркер STS-OPAW13714; В – Маркер STS-OPO9/SalI 
1) ‘Душистая’ (к-29186); 2) ‘Scab Prince’ (к-31345); 3) ‘Лятифа’ (к-31332);  

4) ‘Мазурка’ (к-35493); 5) ‘Su-li’ (к-14426); 6) ‘Ак Сулу’ (к-2510);  
7) ‘Краснодарская Зимняя’ (к-17257); 8) ‘Stark Grand Champion’ (к-24562); 9) ‘Октава’ (к-31776);  

10) ‘Лира’ (к-31773); 11) ‘Карминовая’ (к-35487); 12) ‘Изумруд’ (к-31325); 13) ‘Буйнакская’ (к-20470); 
14) ‘Махмуд Кар’ (к-24902); 15) ‘Вак Чухвер’ (к-24894); М – маркер молекулярного веса ДНК Step100 

Long. Диагностический фрагмент маркера STS-OPAW13 размером 714 пн обозначен стрелкой
Fig. 2. Molecular screening of experimental sample of pear accessions with Vnk (Rvn1) gene markers 

А –STS-OPAW13714 marker; В –STS-OPO9/SalI marker 
1) ‘Dushistaya’ (k-29186); 2) ‘Scab Prince’ (k-31345); 3) ‘Lyatifa’ (k-31332);  

4) ‘Mazurka’ (k-35493); 5) ‘Su-li’ (k-14426); 6) ‘Ak Sulu’ (k-2510);  
7) ‘Krasnodarskaya Zimnyaya’ (k-17257); 8) ‘Stark Grand Champion’ (k-24562); 9) ‘Oktava’ (k-31776);  

10) ‘Lira’ (k-31773); 11) ‘Karminovaya’ (k-35487); 12) ‘Izumrud’ (k-31325);  
13) ‘Bujnakskaya’ (k-20470); 14) ‘Makhmud Kar’ (k-24902);  

15) ‘Vak Chukhver’ (k-24894); М – DNA Molecular Weight Marker Step100 Long. The 
diagnostic fragment 714 bp of the STS-OPAW13 marker is indicated by the arrow.

Заключение

В результате проведённого исследования значитель-
ной выборки образцов груши различного происхожде-
ния была показана низкая эффективность маркеров гена 
Rvn2 – PSC217/XhoI и PSC234/HaeIII, которые оказались 
очень широко распространены в изученном материале. 
Напротив, маркеры STS-OPAW13 и STS-OPO9/SalI гена 
Vnk (Rvn1) были выявлены у единичных образцов, кото-

рые имели или азиатское, или кавказское происхожде-
ние. Образец ‘Дан-Шансу-ли’, у которого отмечено при-
сутствие обоих маркеров гена Vnk (Rvn1), и который, по 
предварительным данным, проявляет устойчивость к пар-
ше груши, может представлять определенный интерес 
для селекции.
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Анализ генов устойчивости к парше и бактериальному ожогу 
у сортов яблони селекции Свердловской селекционной станции 
садоводства с использованием молекулярных маркеров

И. Н. Шамшин1, Д. Д. Тележинский2, А. В. Шлявас3

1 Мичуринский государственный аграрный университет, Мичуринск, Россия
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Санкт-Петербург, Россия

Автор, ответственный за переписку: Иван Николаевич Шамшин, ivan_shasmhin@mail.ru

Актуальность. На Свердловской селекционной станции садоводства созданы уникальные сорта яблони, адаптированные к выращиванию 
в суровых природно-климатических условиях Среднего Урала. Резкие перепады температур и значительное количество осадков в летний 
период способствуют развитию грибных и бактериальных болезней. Поэтому главным направлением селекции является создание форм 
с комплексом генов устойчивости к различным типам заболеваний. Для поиска источников ценных признаков актуальным остается 
использование метода молекулярных маркеров, который сокращает сроки анализа и позволяет проводить отбор непосредственно по 
наличию гена, а не по внешнему проявлению признака. Целью нашей работы был поиск генов устойчивости к парше и бактериальному 
ожогу у сортов яблони селекции Свердловской селекционной станции садоводства с использованием ДНК-маркеров. Для исследования 
были использованы: маркер VfC гена устойчивости к парше Rvi6, маркеры AE10-375 и GE-8019 QTL FBF7 устойчивости к бактериальному 
ожогу яблони. Проведено сравнение результатов молекулярной идентификации гена устойчивости к парше и оценки полевой устойчивости 
исследуемых сортов в годы эпифитотий. Проанализирован 21 сорт яблони. Результаты. В ходе проведенных исследований ген Rvi6 
идентифицирован у трех сортов яблони  – ʻПервоуральскаяʼ, ʻАксёнаʼ и ʻБлагая Вестьʼ. Оценка полевой устойчивости к парше показала 
отсутствие поражения у ряда сортов. Установлено, что все сорта с фрагментом, являющимся свидетельством наличия гена Rvi6, не 
поражались паршой в годы соответствующих эпифитотий. У сортов ʻТаватуйʼ, ʻРозочкаʼ, ʻДанилаʼ, ʻВЭМ Розовыйʼ и ʻРодниковаяʼ также 
отмечается отсутствие признаков заболевания. Анализ родословной показал, что при их создании были использованы доноры устойчивости 
к парше, несущие в себе ген Rvi5.
В анализируемой коллекции маркеры АЕ10-375 и GE-8019 QTL FBF7 устойчивости к бактериальному ожогу яблони отмечены практически 
у одинакового количества сортов (маркер АЕ10-375 идентифицирован у 12 образцов, а маркер GE-8019 у 10). Однако о наличии устойчивости 
свидетельствует присутствие двух маркеров в одном генотипе. Таких образцов выявлено пять – ʻИсеть Белая’, ʻПервоуральскаяʼ, ʻАксёнаʼ, 
ʻСеребряное Копытце’, ʻБлагая Весть’. Заключение. Проведенные исследования позволили установить источники ценных признаков 
в сортах яблони уральской селекции. Идентифицированные генотипы являются перспективными для дальнейшего использования 
в селекционной работе и промышленном садоводстве.
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Background. Unique apple cultivars have been created at the Sverdlovsk Horticultural Breeding Station and adapted to growing in the harsh natural 
and climatic conditions of the Middle Urals. Sharp temperature changes and a significant amount of precipitation in summer contribute to the 
development of fungal and bacterial diseases. Therefore, the main direction in breeding is the creation of forms with a complex of genes for resistance 
to various types of diseases. To search for sources of valuable features, the use of the molecular marker method remains relevant, which shortens the 
analysis time and allows for selection directly on the basis of gene presence instead of the external manifestation of а trait. The aim of our work was 
to search for scab and fire blight resistance genes in apple cultivars bred by the Sverdlovsk Breeding Station of Horticulture using DNA markers. The 
study used the VfC marker of the Rvi6 scab resistance gene, AE10-375 and GE-8019 QTL FBF7 markers of resistance to fire blight of apple trees.  
The results of molecular identification of the scab resistance gene were compared with those of evaluating the field resistance in the cultivars studied 
during the epiphytotic years. 21 apple cultivars were analyzed. Results. In the course of the research, the Rvi6 gene was identified in three apple 
cultivars – ‘Pervouralskaya’ ‘Aksyonaʼ and ʻBlagaya Vestʼ. An assessment of field resistance to scab showed that a number of cultivars were not 
affected. It was established that all varieties with a fragment indicating the presence of the Rvi6 gene were not affected by scab during epiphytotic 
years. The cultivars ʻTavatuyʼ, ʻRozochkaʼ, ʻDanilaʼ, ʻVEM Rozovyjʼ, and ‘Rodnikovayaʼ also showed no signs of the disease. The pedigree analysis 
showed that scab resistance donors carrying the Rvi5 gene were used to create these cultivars.
In the analyzed collection, markers AЕ10-375 and GE-8019 QTL FBF7 of resistance to bacterial fire blight of apple trees were noted in almost the same 
number of cultivars (AЕ10-375 was identified in 12 accessions, and GE-8019 in 10). However, the presence of resistance is evidenced by the presence 
of two markers in one genotype. The five identified accessions are ʻIset Belaya’, ‘Pervouralskaya’, ʻAksyonaʼ, ʻSerebryanoye Kopyttseʼ, and ʻBlagaya 
Vest’. Conclusions. The performed research made it possible to establish the sources of valuable characters in apple cultivars bred in the Urals. The 
identified genotypes are promising for further use in breeding and industrial horticulture.
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Введение

Одним из регионов с суровыми природно-клима-
тическими условиями для ведения садоводства в Рос-
сии является Средний Урал. Основными лимитирую-
щими факторами для плодовых культур здесь являются 
повреждающие зимние температуры ниже –30°С, корот-
кий вегетационный период продолжительностью 109-119 
дней и низкая сумма активных температур (1600-1800°С). 
Создание здесь современного сортимента яблони проис-
ходило путем насыщающих скрещиваний местных высо-
козимостойких форм, произошедших от яблони сибир-
ской, или яблони ягодной Malus baccata  (L.) Borkh., 
с сортами средней и южной полосы России (Telezhinskiy 
et al., 2020).

Начиная с XIX века садоводы-любители предприни-
мали попытки выращивать плодовые растения из цен-
тральных губерний Российской Империи, но только 
к началу 30-х годов XX века появились первые положи-
тельные результаты, а организация в 1935 году Свердлов-
ской селекционной станции садоводства положила нача-
ло научному плодоводству на Среднем Урале (Slepneva, 
Shlyavas, 2021).

В настоящее время на Свердловской селекционной 
станции садоводства создано 20 сортов яблони, реко-
мендованных для выращивания в Волго-Вятском регио-
не России, а также имеется обширный гибридный фонд 
(Telezhinskiy, Shlyavas, 2025). Одним из основных направ-
лений работы уральских селекционеров является созда-
ние сортов яблони с комплексной устойчивостью к гриб-
ным и бактериальным болезням, так как резкие перепады 
температур и значительное количество осадков в летний 
период способствуют их активному развитию.

Грибные болезни являются наиболее распространен-
ными причинами снижения урожайности в яблоневых 
насаждениях, одно из них – парша яблони.

Парша  – вредоносное и широко распространен-
ное заболевание яблони, вызываемое грибом Venturia 
inaequalis (Cooke) G. Winter. Он поражает листья, череш-
ки, цветки, плоды, плодоножки и побеги – прирост теку-
щего года. Споры парши имеют высокую устойчивость 
к низким температурам, что способствует ее распростра-
нению в регионах с холодным климатом. Повышенная 
влажность в период вегетации ускоряет развитие заболе-
вания. Растения, пораженные паршой, имеют ослаблен-
ный иммунитет, значительно снижается их устойчивость 
к низким температурам, а качество и количество товар-
ной продукции ухудшается (Boudichevskaia et al., 2009).

Активно ведется работа по созданию устойчивых 
к парше сортов яблони. У дикорастущих видов рода 
Malus  Mill. идентифицирована как моногенная, так 
и  полигенная устойчивость к возбудителю болезни. Ряд 
генов был интрогрессирован в культурные сорта ябло-
ни. Наиболее известным является ген Rvi6 (Vf), полу-
ченный из M. floribunda 821. В настоящее время, извест-
но в общей сложности 20 генов, связанных с различной 

степенью устойчивости к парше, в том числе: Rvi15 (Vr), 
Rvi2 (Vh2) и Rvi4 (Vh4) из Malus pumila R12740-7a, Rvi11 
(Vbj), идентифицированный в генотипе A722-7 (Malus 
baccata jackii × ‘Starking’), Rvi10 (Va) из сорта ‘Антонов-
ка’ PI172623, Rvi1 (Vg) из ‘Golden Delicious’ и Rvi5 (Vm) из 
Malus micromalus. Другие источники, несущие гены рези-
стентности: ‘Dülmener Rosenapfel’ (Rvi14), GMAL2473 
(Rvi15), MISop 93.051 G07-098 (Rvi16) и ‘Антоновка’ 
APF22 (Rvi17) (Podwyszy´nska et al., 2021).

Применение современных методов генетики в селек-
ционной работе позволяет проводить пирамидирование 
генов устойчивости к парше в одном генотипе. Использо-
вание молекулярных маркеров в анализе исходных форм 
значительно сокращает сроки получения новых высоко-
устойчивых генотипов. На сегодняшний день разрабо-
таны ДНК-маркеры для отдельных генов устойчивости 
(Boudichevskaia et al., 2004; Liebhard et al., 2003; Afunian 
et  al., 2004; Patocchi et  al., 2004; Patocchi et  al., 2005; 
Khajuria et al., 2018).

Еще одним заболеванием, наносящим значительный 
ущерб отрасли садоводства, является бактериальный 
ожог плодовых. Возбудителем является грамотрицатель-
ная фитопатогенная энтеробактерия Erwinia amylovora 
(Burrill.) Winslow et al. В большинстве стран мира, в том 
числе и в России, бактериальный ожог  – карантинное 
заболевание. Для борьбы с ним на сегодняшний день не 
разработано эффективных методов. В России заболева-
ние, вызываемое E. amylovora, распространено в южных 
и центральных регионах страны. Однако, это достаточ-
но пластичный патоген. Наиболее значительным ограни-
чивающим фактором его распространения на территории 
Российской Федерации может быть высокая устойчи-
вость произрастающих растений-хозяев (Karimova et  al., 
2013).

Садоводство на Среднем Урале активно развивает-
ся. На сегодняшний день яблоню в регионе выращива-
ют как в промышленных садах, так и в частном секторе. 
Созданные сорта яблони адаптированы для выращива-
ния в местных климатических условиях. Кроме того, они 
успешно выращиваются и в более южных регионах стра-
ны. Поэтому актуальным остается вопрос оценки устой-
чивости этих сортов к бактериальному ожогу (Kotov, 
2019). Для идентификации генов устойчивости к данному 
заболеванию у яблони широко используют молекулярные 
маркеры. Они успешно применяются для оценки генети-
ческих коллекций и поиска источников ценного призна-
ка. К настоящему времени не выявлено отдельных генов, 
контролирующих устойчивость к бактериальному ожо-
гу. Однако идентифицирован ряд QTL, связанных с дан-
ным признаком. Созданные для них молекулярные мар-
керы применяются для оценки сортов и гибридов яблони 
(Khan et  al., 2007; Flachowsky et  al., 2008; Baldo et  al., 
2010; Wöhner et al., 2014; Kost, 2016).

Цель нашей работы – провести идентификацию генов 
устойчивости к парше и бактериальному ожогу с исполь-
зованием молекулярных маркеров у сортов яблони, соз-
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данных селекционерами Свердловской селекционной 
станции садоводства.

Материалы и методы

Биологическим объектом исследования был 21 сорт 
яблони селекции Свердловской селекционной станции 
садоводства  – структурного подразделения Федерально-
го государственного бюджетного научного учреждения 
«Уральский федеральный аграрный научно-исследова-
тельский центр Уральского отделения Российской акаде-
мии наук» (ФГБНУ УрФАНИЦУрО РАН).

ДНК экстрагировали из молодых листьев с исполь-
зованием набора Quick-DNA Plant/Seed Miniprep Kit 
(ZymoResearch, США) согласно протоколу производи-
теля. Амплификацию проводили в приборе SimpliAmp 
производства «Applied Biosystems» (США). Реакционная 
смесь для ПЦР объемом 15  мкл содержала: 20  нг ДНК, 
1,5  мМ dNTP, 2,5  мМ MgSO4, 10  пМ каждого праймера, 
1 е.а. (активных единиц) Taq-полимеразы и 10 × стандарт-
ный ПЦР-буфер (Thermo Fisher Scientific, США).

Праймеры синтезированы НПК «Синтол» (Россия). 
Последовательности представлены в таблице 1.

Таблица 1. Последовательности пар праймеров, использованных в работе
Table 1. Sequences of primer pairs used in the study

Праймер/ 
Primer Последовательность/ Sequence (5'→ 3')

Температура 
отжига, °С/ 
Annealing 

temperature, °С

Источник/ Reference

AE10-375 FCTAAGCGCACGTTCTCC
RCTGAAGCGCATCATTTCTGATAG

55 Khan et al., 2007

GE-8019 F TTGAGACCGATTTTCGTGTG
R TCTCTCCCAGAGCTTCATTGT

55

CH-F7-Fb1 F AGCCAGATCACATGTTTTCATC
R ACAACGGCCACCAGTTTATC

60

VfC F GGTTTCCAAAGTCCAATTCC
RCGTTAGCATTTTGAGTTGAC

58 Afunian et al., 2004

После амплификации образцы разделяли путем элек-
трофореза в 2% агарозном геле. В качестве маркера моле-
кулярного веса ДНК использовали GeneRuler 100 bp DNA 
Ladder (Thermo Fisher Scientific, США). Гели анализи-
ровали в ультрафиолетовом свете и фотографировали с 
использованием цифровой фотокамеры.

Степень поражения плодов изучаемых сортов яблони 
оценивали в годы эпифитотий парши: 2001, 2002, 2003, 
2005, 2011, 2014, 2015, 2017  – на естественном инфекци-
онном фоне. Наблюдения проводили на базе уникальной 
научной установки коллекции живых растений открыто-
го грунта «Генофонд плодовых, ягодных и декоративных 
культур на Среднем Урале» в Екатеринбурге.

Учет поражения плодов паршой проводили согласно 
«Программе и методике сортоизучения плодовых, ягод-
ных и орехоплодных культур» (Sedov, Ogoltsova, 1999). 
Степень поражения каждого плода оценивали по следую-
щим показателям в баллах:

0 – признаки поражения отсутствуют;
1 –единичные мелкие пятна парши в виде точек;
2 – немногочисленные некрупные пятна парши диаме-

тром более 1 см, спороношение слабое или умеренное;
3 – мелкие и крупные пятна парши диаметром более 

1 см, спороношение умеренное, некоторые пятна с неглу-
бокими трещинами;

4 – пятна многочисленные, крупные, с темным нале-

том спороношения, с трещинами, занимающими до 10% 
поверхности плода;

5  – пятна многочисленные, сливающиеся, опробко-
вевшие, глубокие растрескивания занимают более 10% 
поверхности плода.

Растения с поражением 0 баллов относили к высоко-
устойчивым, 1 балл – к устойчивым, 2 балла – к средне
устойчивым, 3 балла – к среденевосприимчивым, 4 балла – 
к восприимчивым, 5 баллов – к сильновоспримчивым.

Результаты

Идентификацию генов устойчивости к болезням 
яблони проводили с использованием ранее созданных 
и успешно используемых в селекции яблони маркеров.

Для поиска гена Rvi6 применяли STS-маркер VfC. 
При амплификации ДНК яблони синтезируются фрагмен-
ты размером 646 пн и 484 пн. Эти фрагменты характер-
ны как для устойчивых, так и для восприимчивых геноти-
пов. Для иммунных форм характерно наличие фрагмента 
размером 286 пн (Afunian et al., 2004) (рис. 1). В качестве 
положительного контроля был использован сорт яблони 
ʻБылинаʼ у которого ранее был идентифицирован данный 
ген (Shamshin et al., 2011).
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Рис. 1. Электрофореграмма продуктов амплификации маркера VfC: 
1 – ʻРозочкаʼ, 2 – ʻИсеть Белаяʼ, 3 – ʻПервоуральскаяʼ, 4 – ‘Данила’, 5 – ʻАксёнаʼ,  
6 – ʻБлагая Вестьʼ, 7 – ʻБылинаʼ, М – маркер молекулярного веса ДНК (100 пн)

Fig. 1. Electrophoregram of VfС marker amplification products: 
1 – ʻRozochkaʼ, 2 – ʻIset Belayaʼ, 3 – ʻPervouralskayaʼ, 4 – ʻDanilaʼ, 5 – ʻAksyonaʼ, 

6 – ʻBlagaya Vestʼ, 7 – ʻBylinaʼ, М – 100 bp molecular weight ladder

Анализ электрофоретических спектров сортов ябло-
ни селекции Свердловской станции садоводства пока-
зал, что фрагменты 646 пн и 484 пн были идентифициро-
ваны у  всех исследуемых образцов. Фрагмент размером 
286 пн, указывающий на присутствие гена Rvi6, иденти-
фицирован у трех сортов  – ʻПервоуральскаяʼ, ʻАксёнаʼ 
и ʻБлагая Вестьʼ (табл. 2).

При полевой оценке повреждение плодов отсутство-

вало у сортов ʻРозочкаʼ, ʻТаватуйʼ, ʻПервоуральскаяʼ, ʻДа-
нилаʼ, ʻАксёнаʼ, ʻВЭМ Розовыйʼ, ʻРодниковаяʼ и ʻБлагая 
Вестьʼ. Максимальное поражение 3 балла имели сорта: 
ʻСвердловчанинʼ, ʻКраса Свердловскаʼ, ʻЭкранноеʼ, ʻСе-
ребряное Копытцеʼ, ʻИсетское Позднееʼ и ʻУральское 
Розовоеʼ. Остальные образцы имели повреждения в 1-2 
балла (см. табл. 2).

Таблица 2. Результаты идентификации сортов с маркером 
устойчивости к парше и степень поражения их плодов

Table 2. The results of identification of cultivars with scab resistance 
markers, and the degree of their fruit damage

Сорт/ Cultivar

Размер амплифицированного 
фрагмента, пн/ Amplified 

fragment size, bp
Происхождение/ Origin

Максимальная 
степень поражения 

паршой плодов, 
балл/ Maximum 

degree of scab 
damage to fruits, 

points
646 484 286

ʻСвердловчанинʼ + + – ʻЯнтарьʼ × (ʻОранжевоеʼ + 
ʻСамоцветʼ + ʻЗвездочкаʼ) 3

ʻСокол Ясныйʼ + + – ʻMantetʼ от своб. опыления 2

ʻТаватуйʼ + + – ʻУральский Сувенирʼ × SR0523 (донор 
гена Rvi5) 0

ʻКраса Свердловскаʼ + + – Сеянец от свободного опыления 
крупноплодного сорта 3

ʻРозочкаʼ + + – ʻСеребряное Копытцеʼ × ʻОрловимʼ 
(донор гена Rvi5) 0

ʻИсеть Белаяʼ + + – Сеянец неизвестного происхождения 2

ʻПервоуральскаяʼ + + + ʻПерсиянкаʼ × BM41497 (донор гена 
Rvi6) 0

ʻПапироянтарноеʼ + + – ʻПапировкаʼ × ʻЯнтарьʼ 2

ʻДанилаʼ + + – ʻУральский Сувенирʼ × SR0523 (донор 
гена Rvi5) 0
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ʻАксёнаʼ + + + ʻСеребряное Копытцеʼ × 22-40-67 
(донор гена Rvi6) 0

ʻЭкранноеʼ + + – ʻЯнтарьʼ × (ʻОранжевоеʼ + 
ʻСамоцветʼ + ʻЗвездочкаʼ) 3

ʻРозоватое Зимнееʼ + + – ʻЯнтарьʼ × ʻРенет Писгудаʼ 1

ʻВЭМ Розовый + + – ʻУральский Сувенирʼ × SR0523 (донор 
гена Rvi5) 0

ʻСоковое 3ʼ + + – ʻУральское Наливноеʼ × ʻУрожайноеʼ 1

ʻГорнистʼ + + –

Сеянец от свободного опыления 
формы №2-8-2 (ʻКоричное 
Полосатоеʼ × смесь пыльцы уральских 
сортов)

1

ʻРодниковаяʼ + + – ʻУральский Сувенирʼ × SR0523 (донор 
гена Rvi5) 0

ʻСеребряное Копытцеʼ + + – ʻСнежинкаʼ × ʻРадугаʼ 3
ʻИсетское Позднееʼ + + – ʻЩедраяʼ × ʻЯнтарьʼ 3
ʻРумянка Свердловскаяʼ + + – ʻАпортʼ × ʻВыдубецкая Плакучаяʼ 1

ʻБлагая Вестьʼ + + + Х-2034 (донор гена Rvi6) × ʻКраса 
Свердловскаʼ 0

ʻУральское Розовоеʼ + + – ʻУралецʼ × ʻРозовое Превосходноеʼ 3
ʻБылинаʼ (К+)* + + +

Таблица 2. (Продолжение)

*–          устойчивые генотипы
К+ – положительный контроль
«+» - наличие фрагмента, «–» – отсутствие фрагмента

Для идентификации локуса FBF7 разработаны 
SCAR-маркеры AE10-375 и GE-8019 (Khan et al., 2007).

Для SCAR-маркера AE10-375 характерно наличие 
фрагмента 375  пн, а для маркера GE-8019  – фрагмента 
397  пн. В качестве положительного контроля использо-
вали сорт яблони ʻRemoaʼ, у которого ранее было пока-
зано наличие данных маркеров (Khan et  al., 2007). При-
мер идентификации используемых маркеров представлен 

на рисунках 2 и 3.
В результате проведенного анализа маркер АЕ10-375 

идентифицирован у 12 сортов: ʻРозочкаʼ, ʻИсеть Белаяʼ, 
ʻПервоуральскаяʼ, ʻАксёнаʼ, ʻВЭМ Розовыйʼ, ʻСоковое 3ʼ, 
ʻГорнистʼ, ʻСеребряное Копытцеʼ, ʻИсетское Позднееʼ, 
ʻРумянка Свердловскаяʼ, ʻБлагая Весть, ʻУральское Розо-
воеʼ (табл. 3).

Рис. 2. Электрофореграмма продуктов амплификации маркера АЕ10-375: 
1 – ʻСвердловчанинʼ, 2 – ʻСокол Ясныйʼ, 3 – ʻТаватуйʼ, 4 – ʻКраса Свердловскаʼ, 5 – ʻРозочкаʼ,  

6 – ʻИсеть Белая, 7 – ʻПервоуральскаяʼ, 8 – ʻПапироянтарноеʼ, 9 – ʻДанилаʼ, 10 – ʻАксёнаʼ, 11 – ʻЭкранноеʼ,  
12 – ʻРозоватое Зимнееʼ, 13 – ʻВЭМ Розовыйʼ, 14 – ʻСоковое 3ʼ, 15 –ʻГорнистʼ,  
16 –ʻРодниковаяʼ, 17 – ʻRemoaʼ, М – маркер молекулярного веса ДНК (100 пн) 

Fig. 2. Electrophoregram of АЕ10-375 marker amplification products: 
1 – ʻSverdlovchaninʼ, 2 – ʻSokol Yasnyjʼ, 3 – ʻTavatuyʼ, 4 – ʻKrasa Sverdlovskaʼ, 5 –ʻRozochkaʼ, 6 –ʻIset Belaya, 

7 –ʻPervouralskayaʼ, 8 –ʻPapiroyantarnoyeʼ, 9 – ʻDanilaʼ, 10 – ʻAksyonaʼ, 11 – ʻEkrannoyeʼ,  
12 – ʻRozovatoe Zimneeʼ, 13 – ʻVEM Rozovyjʼ, 14 – ʻSokovoye 3ʼ,  

15 – ʻGornistʼ, 16 – ʻRodnikovayaʼ, 17 – ʻRemoaʼ, М – 100 bp molecular weight ladder
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Рис. 3. Электрофореграмма продуктов амплификации маркера GE-8019: 
1 – ʻСвердловчанинʼ, 2 – ʻТаватуйʼ, 3 – ʻРозочкаʼ, 4 – ʻДанилаʼ, 5 – ʻСокол Ясныйʼ, 6 – ʻИсеть Белаяʼ,  

7 – ʻПервоуральскаяʼ, 8 – ʻВЭМ Розовыйʼ, 9 – ʻСоковое 3ʼ, 10 – ʻАксёнаʼ,  
11 –ʻЭкранноеʼ, 12 –ʻРодниковаяʼ, 13 – ʻRemoaʼ, М – маркер молекулярного веса ДНК (100 пн) 

Fig. 3. Electrophoregram of GE-8019 marker amplification products: 
1 – ʻSverdlovchaninʼ, 2 – ʻTavatuyʼ, 3 –ʻRozochkaʼ, 4 – ʻDanilaʼ, 5 – ʻSokol Yasnyjʼ,  

6 – ʻIset Belaia, 7 – ʻPervouralskayaʼ, 8 – ʻVEM Rozovyjʼ, 9 – ʻSokovoye 3ʼ, 10 – ʻAksyonaʼ, 
11 – ʻEkrannoyeʼ, 12 – ʻRodnikovayaʼ, 13 – ʻRemoaʼ, М – 100 bp molecular weight ladder

Таблица 3. Распределение маркеров QTL FBF7 у изученных сортов яблони
Table 3. Distribution of QTL FBF7 markers in the studied apple cultivars

Сорт/ Cultivar
Маркеры/ Markers

GE-8019
(397 пн)

АЕ10-375
(375 пн)

1 ʻСвердловчанинʼ – –
2 ʻСокол Ясныйʼ + –
3 ʻТаватуйʼ – –
4 ʻКраса Свердловскаʼ +
5 ʻРозочкаʼ – +
6 ʻИсеть Белаяʼ + +
7 ʻПервоуральскаяʼ + +
8 ʻПапироянтарноеʼ + –
9 ʻДанилаʼ – –
10 ʻАксёнаʼ + +
11 ʻЭкранноеʼ + –
12 ʻРозоватое Зимнееʼ + –
13 ʻВЭМ Розовыйʼ – +
14 ʻСоковое 3ʼ – +
15 ʻГорнистʼ – +
16 ʻРодниковаяʼ – –
17 ʻСеребряное Копытцеʼ + +
18 ʻИсетское Позднееʼ – +
19 ʻРумянка Свердловскаяʼ – +
20 ʻБлагая Вестьʼ + +
21 ʻУральское Розовоеʼ – +
22 ʻRemoaʼ (К+) + +

* –         устойчивые генотипы; К+ – положительный контроль
«+» – наличие фрагмента, «–» – отсутствие фрагмента
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Сочетание двух маркеров GE-8019 и АЕ10-375 в одном 
генотипе выявлено у сортов ʻИсеть Белаяʼ, ʻПервоураль-
скаяʼ, ʻАксёнаʼ, ʻСеребряное Копытцеʼ, ʻБлагая Вестьʼ.

Обсуждение

Маркер VfС разработан на основе анализа консерва-
тивной последовательности гена семейства HcrVf и явля-
ется доминантным (Afunian et  al., 2004). Он успешно 
применяется для анализа отечественных и зарубежных 
генетических коллекций яблони (Afunian et  al., 2004; 
Patocchi et  al., 2009; Bus, 2011; Baumgartner et  al., 2015; 
Suprun et  al., 2016; Sheikh et  al., 2020; Lyzhin, Savel'eva, 
2021; Dolzhikova, 2022; Suprun et  al., 2023; Ulyanovskaya 
et al., 2024).

Данные, полученные в ходе молекулярно-генетическо-
го анализа, мы сравнили с полевой устойчивостью изуча-
емых сортов. Мы отметили, что поражение плодов отсут-
ствовало как у сортов с геном Rvi6, так и без него.

Анализ родословной  (см. табл. 2) показал, что у всех 
устойчивых сортов среди родительских форм присут-
ствуют доноры устойчивости к парше. В происхождении 
сортов ʻПервоуральскаяʼ, ʻАксёнаʼ и ʻБлагая Вестьʼ уча-
ствовали доноры гена Rvi6, наличие которого подтвер-
дилось в ходе анализа ДНК. У сортов ʻТаватуйʼ, ʻРозоч-
каʼ, ʻДанилаʼ, ʻВЭМ Розовыйʼ и ʻРодниковаяʼ исходными 
формами были доноры гена Rvi5 – форма SR0523 и сорт 
ʻОрловимʼ, что, вероятно, и обуславливает их устойчи-
вость.

В целом, в исследуемой коллекции большинство 
сортов имеет слабую степень поражения и лишь неко-
торые из них поражаются на уровне среднего значения 
используемой шкалы. Это показывает, что большая часть 
исследуемых сортов представляет интерес как источник 
устойчивости к парше и может быть использована для 
дальнейшей селекционной работы.

QTL FBF7 устойчивости яблони к бактериальному 
ожогу был определен на седьмой (7) хромосоме у сорта 
ʻFiestaʼ. Корреляция с фенотипическим проявлением при-
знака QTL – 34,3-46,6% (Calenge et  al., 2005). Для иден-
тификации данного локуса были созданы два SCAR-мар-
кера. Доминантные маркеры AE10-375 и GE-8019 
фланкируют участок хромосомы 7, где расположен QTL. 
Работа маркеров была проверена на контрастных формах 
яблони путем искусственного заражения. Наличие обоих 
маркеров в одном генотипе говорит о наличии устойчиво-
сти (Khan et al., 2007).

Данные маркеры были ранее использованы для ана-
лиза отечественных коллекций сортов и клоновых под-
воев яблони (Drenova et  al., 2019; Shamshin et  al., 2020). 
Сравнение полученных результатов в аналогичных иссле-
дованиях показало, что наиболее часто встречается мар-
кер АЕ10-375. Анализ 33 сортов из Франции показал, что 
у большинства из них присутствуют сочетания маркеров 
АЕ10-375 и GE-8019. Наличие маркера GE-8019 иденти-
фицировано менее чем у половины образцов (Khan et al., 

2007). Исследователи 31 венгерского сорта яблони уста-
новили, что у большинства сортов присутствует маркер 
АЕ10-375 и только у половины отмечен GE-8019. В этой 
же статье отмечено, что при скрещивании двух форм, 
гомозиготных по АЕ10-375, из 32 полученных растений 
маркер выявлен у 22. (Tóth et  al., 2013). Маркеры АЕ10-
375 и GE-8019 использовали для анализа 31 сорта яблони 
казахской селекции. Наличие двух маркеров было отме-
чено только у двух сортов. Маркер АЕ10-375 идентифи-
цирован у 8 сортов, маркер GE-8019 у 4 (Omasheva et al., 
2016).

Среди тестируемых нами сортов маркер АЕ10-375 
идентифицирован у 12 образцов, а маркер GE-8019 у 10. 
Однако о наличии устойчивости свидетельствует лишь 
наличие двух маркеров в одном генотипе. Нами установ-
лено пять таких сортов (см. табл. 3). Они представляют 
интерес в качестве источников устойчивости к бактери-
альному ожогу.

Мы установили, что сорта ʻПервоуральскаяʼ, ʻАксёнаʼ 
и ʻБлагая Вестьʼ сочетают в своем генотипе все анализи-
руемые маркеры.

Заключение

Проведенные исследования показали, что у сортов 
яблони, созданных на Свердловской селекционной стан-
ции садоводства, имеются гены устойчивости к пар-
ше и бактериальному ожогу. Ген Rvi6 идентифициро-
ван у сортов: ʻПервоуральскаяʼ, ʻАксёнаʼ, ʻБлагая Вестьʼ. 
Анализ полевой устойчивости показал, что данные сорта 
не имеют поражения, что говорит о наличии у них устой-
чивости к данному заболеванию.

Наличие маркеров QTL FBF7 устойчивости к бактери-
альному ожогу идентифицировано у пяти сортов: ʻИсеть 
Белаяʼ, ʻПервоуральскаяʼ, ʻАксёнаʼ, ʻСеребряное Копыт-
цеʼ, ʻБлагая Вестьʼ.

У трех сортов из изучаемой выборки  – ʻПервоураль-
скаяʼ, ʻАксёнаʼ и ʻБлагая Вестьʼ  – выявлено сочетание 
всех изученных маркеров. Данные сорта яблони облада-
ют комплексной устойчивостью и представляют интерес 
для садоводства и дальнейшей селекционной работы.
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ИЗУЧЕНИЕ ГЕНЕТИЧЕСКИХ РЕСУРСОВ РАСТЕНИЙ  
С ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ МЕТОДОВ МОЛЕКУЛЯРНОЙ ГЕНЕТИКИ

Обзорная статья
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Развитие Комплексной стратегии регистрации сортового 
генофонда в генбанках – совершенствование методов генетической 
паспортизации и сортовой идентификации

Т. А. Гавриленко, И. Г. Чухина, О. Ю. Антонова, Ю. В. Ухатова, Е. К. Хлесткина

Федеральный исследовательский центр Всероссийский институт генетических ресурсов растений имени Н.И. Вавилова,  
Санкт-Петербург, Россия

Автор, ответственный за переписку: Татьяна Андреевна Гавриленко, tatjana9972@yandex.ru

Генетическая паспортизация сортов важна для подтверждения подлинности сорта и контроля сортовой чистоты, предотвращения 
фальсификаций и, следовательно, для охраны селекционных достижений и защиты прав селекционеров, которые регулируются на 
международном и национальном уровнях. Одним из важных аспектов разработки генетических паспортов сортов является выбор, 
документирование и долгосрочное сохранение образцов, которые используются для выделения ДНК и генетической паспортизации. Новые 
подходы к решению этих вопросов для сортов вегетативно размножаемых культур сельскохозяйственных растений были предложены 
в  2020 году в ВИР в рамках Комплексной стратегии регистрации сортового генофонда в генбанках. Задачами этой стратегии являются: 
(а) оформление номенклатурных стандартов сортов в соответствии с рекомендациями Международного кодекса номенклатуры культурных 
растений (ICNCP) и передача их на хранение в Гербарий культурных растений мира, их диких родичей и сорных растений (WIR); 
(б) разработка генетических паспортов номенклатурных стандартов; (в) сохранение в живом виде образцов генетически идентичных 
номенклатурным стандартам в дублетных in vitro и в крио- коллекциях. Обобщены результаты решения этих трех задач для отечественных 
сортов картофеля и обозначены перспективы их применения. Параллельно специалисты ВИР вместе с селекционерами из различных 
регионов страны проводят масштабную работу по созданию фонда номенклатурных стандартов сортов различных сельскохозяйственных 
культур  – представителей семейств пасленовых, розоцветных, злаковых, бобовых, крыжовниковых, крестоцветных. Этот фонд включает 
308 номенклатурных стандартов, оформленных в соответствии с требованиями ICNCP, которые хранятся в Гербарии ВИР. Номенклатурные 
стандарты приоритетны для генетической паспортизации сортов разных культур.
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Genetic profiling of cultivars is important for confirming the authenticity of a cultivar and monitoring cultivar purity, preventing counterfeiting and, 
consequently, for protecting breeding achievements and protecting the rights of breeders, which are regulated at the international and national levels. 
An important aspect of developing genetic passports for cultivars is the choice, documentation and long-term preservation of the specimens used for 
DNA extraction. A new approach to solving these issues for vegetatively propagated agricultural crops was proposed at VIR in 2020 as part of the 
Integrated strategy for cultivar gene pool registration in Genebanks. The objectives of this strategy are: (a) registration of nomenclature standards for 
cultivars in accordance with the recommendations of the International Code of Nomenclature for Cultivated Plants (ICNCP) and transfer them for 
storage to the Herbarium of Cultivated Plants of the World, their Wild Relatives and Weeds (WIR); (b) development of genetic passports, molecular 
profiling of nomenclature standards; (c) preservation of live specimens genetically identical to nomenclaturе standards in duplicate in vitro and cryo- 
collections. The results of solving these three tasks for domestic potato cultivars are summarized and the prospects for their application are outlined. 
At the same time, VIR researchers, together with breeders from various regions of the Russian Federation, are carrying out large-scale work to create 
a collection of nomenclature standards for cultivars of various agricultural crops belonging to the families Solanaceae, Rosaceae, Poaceae, Fabaceae, 
Grossulariaceae and Brassicaceae. This collection includes 308 nomenclature standards, designed in accordance with the requirements of ICNCP, 
which are stored in the VIR Herbarium of Cultivated Plants of the World, their Wild Relatives and Weeds (WIR). Nomenclature standards are a 
priority for molecular profiling of cultivars of various crops.
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Введение

В середине прошлого века была опубликована пер-
вая версия Международного кодекса номенклатуры 
культурных растений (МКНКР) (International Code of 
Nomenclature for Cultivated Plants – ICNCP (Stearn, 1953), 
в которой формулировались принципы классификации 
культурных растений. Немного позднее, в 1961 году, была 
подписана «Международная конвенция по охране новых 
сортов растений», в которой обосновывались принципы 
предоставления селекционерам прав интеллектуальной 
собственности на новые сорта растений и защиты прав 
селекционеров (International Convention…, 1991; 1997). 
Новый сорт, созданный в результате интеллектуальной 
деятельности селекционеров, отвечающий требованиям 
охраноспособности, рассматривается как селекционное 
достижение.

Эти основополагающие принципы стимулирова-
ли дальнейшее развитие исследований по систематиза-
ции и документированию генофонда культурных рас-
тений, а  также идентификации и паспортизации сортов 
с  использованием не только традиционных, но и новых 
для того периода методов. Так, в середине 1960-х годов 
под руководством В.Г.  Конарева в ВИР начались иссле-
дования по разработке методик молекулярного маркиро-
вания и  паспортизации сортов различных сельскохозяй-
ственных культур по спектрам запасных белков семян 
(Konarev, 1983; Konarev, Gavriljuk, 1988; Gubareva et  al., 
2015). С развитием новых технологий молекулярной 
идентификации сортов, генетические паспорта стали соз-
даваться на основе использования различных ДНК-мар-
керов (подробнее см. в обзоре Khlestkina et  al., 2025 
в этом выпуске).

В существующих в настоящее время подходах 
к сортовой идентификации и документированию подлин-
ности сорта можно выделить три основных направления:

(1)  фиксирование приоритетного названия сорта 
через назначение номенклатурного стандарта в соответ-
ствии с положениями МКНКР; предпочтительно, чтобы 
номенклатурный стандарт был представлен гербарным 
образцом (Brickell et al., 2016);

(2)  идентификация сорта по фенотипу на основе 
характерных внешних признаков, выявленных в резуль-
тате сортоиспытаний на отличимость, однородность, ста-
бильность (ООС), согласно регламентам, разработан-
ным и регулируемым на международном (UPOV, 2025) 
и национальном (State Commission…, 2025) уровнях;

(3)  идентификация сорта по генотипу на основе 
информации, зафиксированной в его молекулярно-гене-
тическом паспорте.

На основании обобщения этих данных в ВИР была 
разработана оригинальная «Комплексная стратегия реги-
страции сортового генофонда в генбанках» (далее по тек-
сту – «Комплексная стратегия»), в рамках которой впер-
вые было предложено создавать генетический паспорт 
сорта на основе ДНК-препарата его номенклатурного 

стандарта (Gavrilenko, Chukhina, 2020). Таким образом, 
авторы «Комплексной стратегии» расширили представле-
ние о значимости номенклатурного стандарта, дополнив 
исходное значение – физический носитель, позволяющий 
закрепить наименование сорта и засвидетельствовать его 
внешний вид  – новым, согласно которому номенклатур-
ный стандарт рассматривается и в качестве материаль-
ного носителя генетической информации, документиру-
ющей подлинность сорта, которая зафиксирована в его 
генетическом паспорте. Важно отметить, что раститель-
ный материал для оформления номенклатурного стандар-
та и разработки генетического паспорта собирает автор 
сорта и передает его в ВИР вместе с официальными доку-
ментами  – формой RTG/0023/2 «Оценка отличимости, 
однородности и стабильности» и др. Задачи «Комплекс-
ной стратегии» решаются сотрудниками ВИР в совмест-
ных исследованиях с ведущими селекцентрами с исполь-
зованием ботанических, молекулярно-генетических 
и  селекционных методов. К настоящему времени ряд 
задач этой стратегии реализован для более чем 90 сортов 
картофеля российской селекции.

Параллельно сотрудники ВИР вместе с селекцио-
нерами из различных учреждений страны оформляют 
номенклатурные стандарты для широкого круга сельско-
хозяйственных культур, создавая фонд номенклатурных 
стандартов отечественных сортов, сохраняемый в герба-
рии ВИР, который имеет большой потенциал для буду-
щих исследований. В настоящее время гербарные образ-
цы все чаще вовлекают в молекулярно-генетический 
анализ (Besnard et al., 2018; Fomina et al., 2019), а послед-
нее десятилетие ознаменовалось возникновением ново-
го направления  – гербарной геномики (Bakker et  al., 
2020). Номенклатурные стандарты сортов, оформленные 
в виде гербарных образцов в соответствии с рекоменда-
циями МКНКР, приоритетны для разработки генетиче-
ских паспортов сортов, которые имеют первостепенное 
значение для подтверждения подлинности сорта, контро-
ля сортовой чистоты и предотвращения фальсификаций 
и, следовательно, для охраны селекционных достижений 
и защиты прав селекционеров, что регулируется на меж-
дународном и национальном уровнях.

К вопросу об охране селекционных достижений – 
регулирование на международном уровне

На международном уровне охрану селекционных 
достижений, защиту интересов и прав селекционеров 
регламентирует Международная конвенция по охране 
новых сортов растений, подписанная в 1961 году в Пари-
же (International Convention…, 1961), актуальная вер-
сия которой была принята в 1991 году (далее  – Конвен-
ция UPOV) (International Convention…, 1991); на русском 
языке (International Convention…, 1997). Конвенцией 1961 
года была учреждена международная межправитель-
ственная организация – Международный союз по охране 
новых сортов растений (франц.  – Union Internationale 
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pour la Protection des Obtentions Végétales, далее – UPOV), 
в  функции которого входит разработка, совершенствова-
ние и продвижение эффективной системы охраны селек-
ционных достижений. Членами UPOV являются 80 госу-
дарств, включая Российскую Федерацию. Членство в этой 
организации предоставляет национальным селекционе-
рам возможность получать защиту их прав на селекцион-
ное достижение на территории других государств-членов 
UPOV (UPOV, 2025).

Согласно Конвенции UPOV, селекционное достиже-
ние может приобрести правовую охрану, если новый сорт 
удовлетворяет критериям новизны, отличимости от любо-
го другого общеизвестного сорта, однородности с учетом 
типа его размножения и стабильности (Конвенция UPOV, 
Глава III). Критерии отличимости, однородности, ста-
бильности (ООС) являются основополагающими в пони-
мании термина «селекционное достижение». UPOV зани-
мается разработкой принципов, методик и рекомендаций 
проведения испытаний на ООС сортов и гибридов сель-
скохозяйственных растений, под которыми понимают 
комплекс мероприятий, осуществляемых по соответству-
ющим для каждой культуры методикам с целью оценки 
конкретных количественных и качественных морфоло-
гических признаков новых сортов с учетом диапазона их 
выраженности (General Introduction…, 2002). Таким обра-
зом, сорт определяется по фенотипу  – конкретным мор-
фологическим признакам, фиксируемым при проведении 
испытаний на ООС. В перечень признаков, включенных 
в методики испытаний, помимо морфологических, вхо-
дят и «особые признаки», отражающие реакцию сорта 
на внешние факторы, например, признаки устойчиво-
сти к болезням, и «признаки, основанные на химическом 
составе».

В документах, опубликованных UPOV более 20 лет 
назад, отмечена возможность привлечения в испытания 
на ООС «новых типов признаков», включая молекуляр-
ные (General Introduction…, 2002). Позднее, в 2010 году, 
UPOV обобщил критерии отбора молекулярных маркеров 
для идентификации сортов (англ. variety profiling), вклю-
чавшие наличие информации о локализации маркеров 
в геноме и информативность изучаемых локусов, приме-
нение ПЦР-маркеров без «нулевых аллелей» – отсутствие 
ПЦР-продукта  – однозначность результатов идентифи-
кации аллелей изучаемых локусов и воспроизводимость 
получаемых результатов. Дополнительные рекоменда-
ции включали выбор ДНК-маркеров, локализованных как 
в кодирующих, так и в некодирующих участках генома; 
предпочтительное использование кодоминантных мар-
керов; и, по возможности, разработку мультиплексных 
наборов. Среди различных типов ДНК-маркеров в каче-

стве приоритетных для сортовой идентификации были 
отмечены микросателлитные маркеры (SSR), отвечающие 
перечисленным выше критериям и рекомендациям. Одно-
временно в указаниях UPOV были обозначены перспек-
тивы дальнейшего развития технологий молекулярного 
профилирования, основанных на методах анализа одно-
нуклеотидного полиморфизма (SNP) (Guideline for DNA-
Profiling…, 2010).

Последнее десятилетие большое внимание уделя-
лось вопросам подтверждения надежности используемых 
методик молекулярного анализа и их «гармонизации», 
для чего необходимо создавать выборки референсных 
сортов с известным аллельным составом референсных 
локусов (англ. «reference varieties/DNA sample/allelеs»), 
с помощью которых можно сопоставлять результаты, 
получаемые в разных лабораториях, использующих раз-
личное оборудование, материалы и реактивы. В мате-
риалах UPOV отмечается, что при валидации методик 
выбор числа маркеров и размеров тестируемых выборок 
должен основываться на разумном балансе временных 
затрат, трудозатрат и стоимости молекулярного анализа 
(Guideline for DNA-Profiling…, 2010; Possible Use…, 2011; 
Test Guidelines…, 2011; Review of document…, 2020).

На официальном сайте UPOV публикуются материа-
лы разных рабочих групп, дополняющие и уточняющие 
методики испытаний на ООС сортов и гибридов различ-
ных сельскохозяйственных культур (Meetings, 2025), в том 
числе и материалы совещаний рабочей группы по био-
химическим, молекулярным методам и ДНК-профили-
рованию (Working Group on Biochemical and Molecular 
Techniques and DNA-Profiling – BMT). В последние годы 
все большее внимание уделяется вопросам конфиден-
циальности, праву собственности и доступа к получае-
мой молекулярной информации1 и прежде всего к созда-
ваемым базам данных (Confidentiality, ownership…, 2021). 
Наиболее актуальным и востребованным направлением 
становится интеграция результатов изучения генотипа  – 
молекулярных баз данных – и фенотипа – данных описа-
ний морфологических и хозяйственно-ценных признаков 
сорта, что позволит кардинально повысить эффектив-
ность проведения экспертиз на ООС (Meetings, 2025).

К вопросу об охране селекционных достижений – 
регулирование на национальном уровне

В 1993 году в Российской Федерации был принят 
Закон №  5605-1  от 06.08.1993 «О селекционных дости-
жениях» (утратил силу), который до 1 января 2008 года 
регулировал отношения, возникавшие в связи с  соз-
данием, правовой охраной и использованием селек-

1   Молекулярная информация: информация обо всех предоставленных молекулярных данных, включая, помимо прочего, информацию 
о секвенированных последовательностях и SNP-маркерах, данные о генетических расстояниях и результатах сравнения с референсными 
сортами, расстояния GAIA и профили молекулярных маркеров/ Molecular information: information about all provided molecular data, 
including, but not limited to, sequence information, SNP marker data, genetic distances and comparisons to reference varieties, GAIA distances, and 
molecular marker profiles (Confidentiality, ownership…, 2021)
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ционных достижений. В этих вопросах националь-
ное законодательство нашей страны было основано на 
принципах и  положениях, установленных Конвенцией 
(в редакции 1991 года) и UPOV, к которому Российская 
Федерация присоединилась в 1998 году (Resolution of the 
Government…, 2003). Как и Конвенция UPOV, в Законе 
№  5605-1 к критериям охраноспособности сорта были 
отнесены: новизна, отличимость, однородность, ста-
бильность. Согласно этому закону в Российской Федера-
ции селекционные достижения стали защищать патента-
ми, которые с этих пор могли быть выданы физическому 
лицу – автору сорта. До этого в течение ~60 лет на вновь 
созданные сорта выдавали только авторские свидетель-
ства (Sinelnikova, 2016; 2017).

В Российской Федерации испытания селекционных 
достижений на ООС проводит ФГБУ «Госсорткомиссия», 
которая, основываясь на документах UPOV, к 2025 году 
разработала и утвердила регламенты и методики проведе-
ния экспертиз сортов на отличимость, однородность, ста-
бильность более чем по 200 родам, видам и разновидно-
стям растений (State Commission…, 2025).

В настоящее время в нашей стране испытания на ООС 
новых сортов и гибридов проводятся на основе изучения 
фенотипа – комплекса морфологических признаков с уче-
том степени их выраженности, а также комплекса хозяй-
ственно полезных признаков. Положительные резуль-
таты испытаний являются основанием для принятия 
решения о включении нового сорта в Государственный 
реестр (далее – Госсортреестр), после чего ему присваи-
вается уникальный регистрационный номер. Госсортко-
миссия ведет два реестра: (а) охраняемых селекционных 
достижений, определяет правовую охрану, и (б) селекци-
онных достижений, допущенных к использованию (State 
Commission…, 2025). Опираясь на перечень отличитель-
ных признаков, установленных по результатам экспер-
тиз на ООС, в дальнейшем подтверждается сортовая при-
надлежность растений, контролируются сортовая чистота 
и засоренность посевов.

В последние годы в Российской Федерации активно 
развивается нормативная правовая база в сфере исполь-
зования генетических технологий (On the development…, 
2018), в том числе и для применения их в селекции 
и  сельском хозяйстве, а также поддерживается научная 
деятельность в этой сфере в рамках Федеральной науч-
но-технической программы (ФНТП) развития генетиче-
ских технологий на 2019-2030 годы (On approval of the 
Federal…, 2019). В 2021 году была законодательно постав-
лена задача генетической паспортизации сельскохозяй-
ственных культур растений (On seed production, 2021), 
а через два года в соответствии с данным законом утвер-
ждена форма генетического паспорта (On approval of the 
form…, 2023).

В главе 73 Гражданского Кодекса Российской Феде-
рации (The Civil Code of the Russian Federation, 2025) 
зафиксировано право на селекционные достижения, кото-
рые следует понимать как сорта растений, выведенные 

в  результате творческого труда селекционера, обладаю-
щие специфичными генетическими признаками, соответ-
ствующие критериям охраноспособности и внесенные 
в Государственный реестр охраняемых селекционных 
достижений. В.Н. Синельникова (Sinelnikova, 2016) отме-
чает, что селекционное достижение, являющееся резуль-
татом интеллектуальной деятельности (РИД) селекцио
неров, вне материальных носителей не существует, 
в отличие от других РИД, например, авторских произве-
дений и изобретений. Между тем, вопросы выбора, доку-
ментирования и сохранения материального носителя, 
подтверждающего подлинность селекционного достиже-
ния, до последнего времени активно не обсуждались.

Международный кодекс номенклатуры 
культурных растений (МКНКР) – точность 

и стабильность наименований сортов

Традиционным идентификатором сорта является 
его название. Наиболее полно вопросы выбора и фикса-
ции правильного названия сорта излагаются в Между-
народном кодексе номенклатуры культурных растений 
(МКНКР).

Для правильного наименования культурных растений 
следует руководствоваться двумя кодексами. Требования 
к правильным названиям надвидовых, видовых и внутри-
видовых таксонов закреплены в Международном кодек-
се номенклатуры водорослей, грибов и растений (Turland 
et al., 2018). Правила и рекомендации, используемые при 
работе с названиями сортов, представлены в Между-
народном кодексе номенклатуры культурных растений 
(далее МКНКР), первая версия которого была опублико-
вана в 1953 году, а актуальная – в 2016 году (Brickell et al., 
2016). Перевод МКНКР на русский язык был подготовлен 
в ВИР и опубликован в журнале Vavilovia (International 
Code…, 2022). За семидесятилетнюю историю разви-
тия данного кодекса сформировались понятийный аппа-
рат и  требования к номенклатуре культурных растений, 
благодаря чему МКНКР выполняет функции основопо-
лагающего руководства для устранения путаницы, наве-
дения порядка и единообразия в наименования новых 
сортов и  в употреблении принятых сортовых названий 
(Chukhina, Miftakhova, 2022).

Согласно МКНКР «сорт»  – это совокупность расте-
ний, отобранная по определённому признаку или комби-
нации признаков, которая чётко отличается, однородна 
и стабильна по этим признакам и которая при размноже-
нии соответствующими способами сохраняет эти при-
знаки (МКНКР, ст. 2.3). Таким образом, критерии отли-
чимости, однородности, стабильности (ООС) являются 
ключевыми для понимания термина «сорт» в МКНКР.

Большинство статей МКНКР посвящено правилам 
и рекомендациям по созданию названий сортов, их обна-
родованию и утверждению, следуя которым соблюдаются 
единообразие, точность и стабильность в наименовании 
сортов культурных растений. В соответствии с МКНКР, 
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одним из важных принципов для фиксации правильно-
го названия сорта является назначение номенклатурно-
го стандарта, в качестве которого рекомендуется отдавать 
предпочтение гербарным образцам, дополненным фото-
графиями отличительных признаков сортового растения 
(Brickell et al., 2016; International Code..., 2022). Номенкла-
турные стандарты передаются на хранение в научные 
гербарии и становятся, таким образом, материальными 
носителями задокументированных сортовых морфологи-
ческих признаков растения.

Развитие Комплексной стратегии регистрации 
сортового генофонда в генбанках на примере 

сортов картофеля российской селекции

Основное внимание в исследованиях по генетиче-
ской паспортизации уделяется совершенствованию набо-
ров ДНК-маркеров и валидации методик молекулярно-
го профилирования. До последнего времени из активного 
обсуждения выпадали вопросы выбора, документиро-
вания и сохранения образца, который используется для 
выделения ДНК, и проведения генетической паспорти-
зации. Актуальность вопроса долгосрочного сохранения 
материального носителя подлинности генетической 
информации о сорте имеет особое значение поскольку 
живые образцы могут подвергаться генетической эрозии 
(Fu, 2024) или могут быть утеряны из ex situ коллекций.

На решение этих вопросов направлена «Комплексная 
стратегия», разработанная для сортов вегетативно раз-
множаемых культур на примере картофеля (Gavrilenko, 
Chukhina, 2020); позднее протоколы ее реализации были 
модифицированы и для нескольких ягодных культур 
(Gavrilenko et  al., 2022). Оригинальность этой стратегии 
обусловлена тем, что сорт документируют с помощью 
номенклатурного стандарта и генетического паспорта, 
созданных с использованием одного и того же раститель-
ного материала. Согласно разработанному протоколу, рас-
тительный материал, собранный с индивидуального рас-
тения авторами сортов2, передается в ВИР и используется 
для решения трех задач: (1) выделения ДНК и проведе-
ния молекулярно-генетической паспортизации, (2) герба-
ризации и оформления номенклатурного стандарта сорта, 
(3) отбора пазушных почек в клоновом материале и вве-
дения их в in  vitro культуру для последующего сохране-
ния образца в живом виде в in vitro и в крио- коллекциях 
(Gavrilenko, Chukhina, 2020).

Все три направления «Комплексной cтратегии» были 
реализованы для сортов картофеля российской селекции 
в совместных исследованиях сотрудников ВИР и  селек-
ционеров – авторов сортов, которые собирали раститель-
ный материал непосредственно на полях своих селек-

центров, расположенных в шести регионах России: 
Северо-Западном федеральном округе (ФО), Централь-
ном ФО, Приволжском ФО, Уральском ФО, Сибирском 
ФО и Дальневосточном ФО (Приложение/ Supplement3). 
Кратко суммируем полученные результаты.

(1) В настоящее время в типовом фонде гербария ВИР 
хранятся 93 номенклатурных стандарта сортов картофе-
ля, оформленных согласно положениям МКНКР и обна-
родованных в серии тематических публикаций в журнале 
«Биотехнология и селекция растений» (см. Приложение/ 
see the  Supplement). Изображения отсканированных 
номенклатурных стандартов были опубликованы вместе 
с генетическими паспортами, разработанными с исполь-
зованием препаратов ДНК, выделенной перед гербариза-
цией растительного материала, переданного в гербарий 
ВИР селекционерами-авторами сортов картофеля (Fomina 
et  al., 2020а; 2020b; Klimenko et  al., 2020; Oskina et  al., 
2023; Rybakov et al., 2020; 2022; 2024).

(2)  Для молекулярно-генетической паспортизации 
из литературы были отобраны восемь маркеров высоко-
полиморфных хромосомспецифичных микросателлит-
ных локусов, все восемь локусов с три-нуклеотидными 
мотивами, а также предложен модифицированный прото-
кол выделения ДНК и анализа полиморфизма в  SSR-ло-
кусах методом гель-электрофореза (Antonova et  al., 
2020). Шесть из этих восьми SSR-маркеров входят в PGI 
набор (Potato Genetic Identification kit) (Ghislain et  al., 
2009), который широко используется для генотипиро-
вания сортов картофеля, выведенных в разных странах 
(Antonova et al., 2016; Ghebreslassie et al., 2016; Kolobova 
et al., 2017; Bali et al., 2018; Lee et al., 2021; Bhardwaj et al., 
2023).

Уровень полиморфизма, детектированный с помощью 
отобранных восьми SSR-маркеров, позволил однознач-
но идентифицировать более 100 российских сортов кар-
тофеля. Информация об аллельном составе SSR-локусов 
является основой генетических паспортов номенклатур-
ных стандартов (рисунок). Те же самые препараты ДНК 
использовали и в молекулярном скрининге с други-
ми типами ДНК-маркеров. Так, с помощью набора из 
шести CAPS- и SCAR-маркеров, специфичных для раз-
личных локусов органельных ДНК (Hosaka, Sanetomo, 
2012) были определены «типы цитоплазм» сортов, что 
позволило верифицировать информацию об их родо
словных (Rybakov et al., 2022). Кроме того, по рекоменда-
ции селекционеров генетические паспорта были дополне-
ны данными о наличии/отсутствии 15 маркеров 10 генов, 
вовлеченных в контроль устойчивости растений к раз-
личным вредным организмам (см. рисунок) (Fomina et al., 
2020а; 2020b; Klimenko et  al., 2020; Oskina et  al., 2023; 
Rybakov et al., 2020; 2022; 2024).

2  Если автор сорта недоступен, то сбор и передачу в ВИР растительного материала осуществляет эксперт по данной культуре – официальный 
представитель селекцентра, в котором был выведен сорт/ In case the cultivar’s author is unavailable, the collection and transfer of plant material 
to VIR is carried out by an expert on the given crop – an official representative of the breeding center where the variety was developed
3  Приложение доступно в онлайн версии статьи/ The supplement is available in the online version of the paper: DOI: 10.30901/2658-6266-2025-
8-o6
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Наряду с результатами молекулярно-генетическо-
го анализа, паспорта включают информацию об учреж-
дении, где был создан сорт; о годе внесения сорта в Гос-
сортреестр и «Коде сорта в Госсортреестре»; номере 
патента; данные об авторах сорта и методе выведения, 
полученные из официальных документов («Авторских 
свидетельств», «Анкет сортов», «Описаний селекцион-
ных достижений»), а также из «Государственного рее-
стра селекционных достижений, допущенных к исполь-
зованию» (State Register…, 2020). Генетические паспорта 
93 сортов картофеля были опубликованы в серии статей 
в журнале «Биотехнология и селекция растений» (Fomina 
et  al., 2020а; 2020b; Klimenko et  al., 2020; Oskina et  al., 
2023; Rybakov et al., 2020; 2022; 2024) (см. Приложение/ 
see the Supplement).

Важным аспектом «Комплексной стратегии» явля-
ется возможность сохранения в живом виде в контроли-
руемых условиях генбанка образцов сортов генетически 
идентичных номенклатурным стандартам. К концу 2025 
года в  криобанк ВИР на долгосрочное хранение зало-
жены 65 образцов генотипированных сортов картофе-
ля в виде криоконсервированных апексов in vitro расте-
ний (Efremova et al., 2020; 2023; Oskina et al., 2023, др.). 
Их SSR-профили соответствовали данным генетических 
паспортов номенклатурных стандартов (Klimenko et al., 
2020; Fomina et al., 2020b; Oskina et al., 2023; Rybakov 
et al., 2024).

Генетические паспорта номенклатурных 
стандартов – результаты и перспективы 

использования

Данные генетических паспортов могут быть использо-
ваны для повышения эффективности менеджмента био-
ресурсных коллекций  – генетической дифференциации 
сортов с близкими морфологическими признаками, выяв-
ления дублетов, технических ошибок, а также в контроле 
подлинности образцов конкретного сорта, сохраняемых 
в разных коллекциях (Gavrilenko, Chukhina, 2020). Часть 
из этих направлений была реализована. Так, например, 
информация о SSR-профиле номенклатурных стандартов 
помогла проверить подлинность образцов одного и того 
же сорта, присланных в ВИР из разных организаций, и в 
отдельных случаях выявить технические ошибки (Fomina 
et  al., 2020а; 2020b; Klimenko et  al., 2020; Rybakov et  al., 
2020).

Информация об аллельном составе восьми микро-
сателлитных локусов номенклатурных стандартов рос-
сийских сортов картофеля была зафиксирована в базе 
данных; заявка на получение свидетельства о государ-
ственной регистрации этой базы была подана в июне 
2025 года (Gavrilenko et al., 2025).

С использованием ДНК-препаратов генотипирован-
ных образцов сортов из in vitro коллекции ВИР (идентич-
ность микросателлитных профилей  которых номенкла-
турным стандартам была подтверждена с помощью 

SSR-анализа) в ФИЦ картофеля им.  А.Г.  Лорха разраба-
тывается ГОСТ Р «Картофель семенной. Определение 
сортовой идентичности на основе молекулярно-генети-
ческого анализа полиморфизма микросателлитных локу-
сов методом капиллярного электрофореза». В настоящее 
время сотрудники ФИЦ картофеля им.  А.Г.  Лорха, ВИР, 
ИОГен РАН и ООО НПФ «Синтол», принимающие уча-
стие в  подготовке проекта ГОСТ, на разном оборудова-
нии в своих организациях проводят валидацию методик 
SSR-анализа. В перспективе, информация генетических 
паспортов (данные об их микросателлитных профилях) 
может повысить эффективность контроля качества раз-
личных категорий и партий семенного картофеля.

Номенклатурные стандарты сортов и информация, 
зафиксированная в их генетических паспортах, востре-
бованы не только в прикладных, но и в фундаменталь-
ных исследованиях. Так, например, препараты ДНК 
номенклатурных стандартов, сохраняемые в ВИР, были 
предоставлены по запросу Института генетики и цитоло-
гии СО РАН для решения задачи реконструкции пангено-
ма российских сортов картофеля (Karetnikov et al., 2023) 
в рамках проекта №  075-15-2019-1662 Курчатовского 
геномного центра Института Цитологии и генетики СО 
РАН.

В настоящее время паспорта номенклатурных стан-
дартов сортов картофеля разрабатываются на осно-
ве результатов фрагментного анализа с использованием 
наборов SSR-маркеров, подобранных по данным литера-
туры; в скором времени могут быть разработаны новые 
наборы ДНК-маркеров для паспортизации на основе ана-
лиза больших объемов геномных и пангеномных данных.

Информация, хранящаяся в виде гербарного образца, 
не устаревает со временем, а с развитием новых техноло-
гий исследований гербаризированных растений – много
кратно возрастет. Так, например, в результате моле-
кулярного маркирования старых гербарных образцов, 
собранных в XVIII-XIX веках, хранившихся не одно сто-
летие в научных гербариях разных стран, была получена 
новая информация о происхождении европейских сортов 
картофеля (Ames, Spooner, 2008).

Фонд номенклатурных стандартов сортов 
отечественной селекции различных 

сельскохозяйственных культур, сохраняемых 
в гербарии ВИР

Начиная c 2018 года в ВИР совместно с селекционе-
рами ведется масштабная работа по созданию фонда 
номенклатурных стандартов сортов различных сельско-
хозяйственных культур, которые передаются на хранение 
в гербарий ВИР. Первые в России номенклатурные стан-
дарты были оформлены в 2020 году для отечественных 
сортов картофеля (Fomina et  al., 2020а; 2020b; Klimenko 
et  al., 2020; Rybakov et  al., 2020). К настоящему време-
ни совместно с селекционерами из 26 учреждений, рас-
положенных во всех федеральных округах РФ, оформ-
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лены номенклатурные стандарты 308 сортов различных 
сельскохозяйственных культур. Гербарные образцы заре-
гистрированы в базе данных «Гербарий ВИР», каждо-
му был присвоен индивидуальный гербарный номер 
с префиксом WIR-. Номенклатурные стандарты были 
обнародованы в  совместных публикациях с селекцио
нерами. В гербарии ВИР хранятся номенклатурные стан-
дарты отечественных сортов 19 сельскохозяйственных 
культур: картофеля  – 93  (Fomina et  al., 2020а; 2020b; 
Klimenko et  al., 2020; Oskina et  al., 2023; Rybakov et  al., 
2020; 2022; 2024), плодовых и ягодных культур: ябло-
ни  – 43 (Bagmet et  al., 2021b; Bagmet, Shlyavas; 2021; 
Ulyanovskaya et  al., 2023; Shlyavas et  al., 2021), груши  – 
12 (Bagmet, Tarasova, 2023), мандаринов – 8 (Kulyan et al., 
2023; Bagmet, Kulyan, 2024), актинидии  – 9 (Bagmet, 
Tikhonova, 2024), черной смородины – 39 (Bagmet et  al., 
2021а, 2022; Tikhonova et  al., 2021; Talovina et  al., 2023), 
малины  – 28  (Evdokimenko et  al., 2023; Kamnev et  al., 
2021; 2022; 2024), земляники – 13 (Kharchenko et al., 2024; 
Nevostrueva, Bagmet, 2024), крыжовника  – 13 (Bagmet, 
Kurashev, 2025; Bagmet, Chebotok, 2025), жимолости  – 
17  (Bagmet, Tikhonova, 2023); декоративных культур: 
ирисов  – 5 (Alexeeva, Chukhina, 2024); овощных куль-
тур: овощной фасоли – 3 (Buravtseva et al., 2023), репы – 
2 (Kornyukhin, Talovina, 2024), турнепса – 2 (Kornyukhin, 
Talovina, 2024), амаранта  – 1 (Sokolova, Chukhina, 
2024); технических культур: рапса  – 1 (Varganova et  al., 
2024b), и зерновых культур: овса  – 9 (Varganova et  al., 
2024a; Fomina et  al., 2024; Isachkova et  al., 2025), ячме-
ня – 9 (Lebedeva et al., 2023a; 2023b; Ershova et al., 2023; 
Varganova et  al., 2023), тритикале  – 1 (Lim et  al., 2024) 
(см. Приложение/ see the Supplement).

Образцы сортов нескольких садовых культур, исполь-
зованных для создания номенклатурных стандартов, 
сохраняемых в гербарии ВИР, участвовали и в работах по 
генетической паспортизации. Опубликованы первые гене-
тические паспорта номенклатурных стандартов отече-
ственных сортов яблони  – 6  сортов селекции Крымской 
опытно-селекционной станции ВИР (Bagmet et al., 2021b) 
и 7 сортов, выведенных в Северо-Кавказском ФНЦ садо-
водства, виноградарства и виноделия (Ulyanovskaya et al., 
2023). Получены первые результаты SSR-генотипирова-
ния номенклатурных стандартов сортов малины селекции 
ФНЦ им. И.В. Мичурина (Kamnev et al., 2024).

Федеральный закон №  454-ФЗ от 30.12.2021 предпи-
сывает разработку генетического паспорта для новых 
сортов, представленных для проведения госсортоиспыта-
ний. Для сортов, ранее зарегистрированных в Госсортре-
естре, такие рекомендации не даются. В организацион-
ном плане, для повышения эффективности генетической 
паспортизации перспективно организовать прямую пере-
дачу из Госсорткомиссии в коллекцию ВИР образцов 
новых российских сортов, прошедших сортоиспыта-
ния, что будет соответствовать указанию ФЗ №  454-ФЗ 
(On seed production, 2021).

В отношении сортов, включенных в Госсортреестр 

ранее, или старых сортов уже исключенных из реестра, 
которые составляют значительную часть биоресурсных 
коллекций, ВИР продолжит развивать «Комплексную 
стратегию» в сотрудничестве с авторами сортов из раз-
личных селекцентров страны.

Заключение

За последние пять лет специалисты ВИР совмест-
но с селекционерами из разных регионов страны созда-
ли фонд номенклатурных стандартов 308 отечественных 
сортов различных сельскохозяйственных культур, кото-
рый хранится в гербарии ВИР и имеет большой потен-
циал для будущих исследований. Треть этого фонда была 
создана в рамках развития «Комплексной стратегии реги-
страции сортового генофонда в генбанках» с параллель-
ной разработкой генетических паспортов номенклатур-
ных стандартов, что существенно повысило точность 
документирования и систематизации генофонда отече-
ственных сортов.

Номенклатурные стандарты сортов, задокументиро-
ванные с привлечением методов молекулярно-генетиче-
ской паспортизации, а также образцы живых растений, 
сохраняемые в различных системах хранения (in vitro, 
крио- и полевые коллекции), приоритетны для дорого-
стоящих геномных исследований (например, востребова-
ны в рамках ФНТП развития генетических технологий на 
2019–2030 годы).

В методическом плане, как международный опыт 
исследований по молекулярному профилированию 
сортов, так и наш опыт сотрудничества с отечественны-
ми селекцентрами, показывает, что наиболее важным 
и  востребованным направлением исследований сегод-
ня является валидация и стандартизация методик генети-
ческой паспортизации для различных культур сельскохо-
зяйственных растений. Создание стандартизированных 
методик генетической паспортизации позволит свести 
к минимуму риски ошибок при поддержании биоресурс-
ных коллекций, предоставит возможности для совершен-
ствования экспертиз на ООС в системе сортоиспытания, 
а также расширит возможности использования генетиче-
ских паспортов сортов в селекции, семеноводстве, семен-
ном контроле. Полученный опыт показал, что развитие 
Комплексной стратегии регистрации сортового генофон-
да в  генбанках является основой для совершенствова-
ния подходов, направленных на решение перечисленных 
выше задач прикладного характера.
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ИЗУЧЕНИЕ ГЕНЕТИЧЕСКИХ РЕСУРСОВ РАСТЕНИЙ  
С ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ МЕТОДОВ МОЛЕКУЛЯРНОЙ ГЕНЕТИКИ

Обзорная статья
УДК 575.1:575.2:633
DOI: 10.30901/2658-6266-2025-2-o5

Генетические паспорта: наука – экономике

Е. К. Хлесткина1,2,3, Т. А. Гавриленко1, И. Г. Чухина1, М. А. Гехт4, О. Ю. Антонова1, Ю. В. Ухатова1,3

1Федеральный исследовательский центр Всероссийский институт генетических ресурсов растений имени Н.И. Вавилова,  
Санкт-Петербург, Россия
2 Вавиловское общество генетиков и селекционеров, Новосибирск, Россия
3 Научно-технологический университет «Сириус», Центр генетики и наук о жизни, Краснодарский край, Россия
4 ООО «Русид», Краснодар, Россия

Автор, ответственный за переписку: Елена Константиновна Хлесткина, director@vir.nw.ru

В настоящих сложных условиях резкого изменения климата, санкционной политики и задач по достижению технологического лидерства 
Российской Федерации возрастает актуальность расширения и сохранения генетического разнообразия сельскохозяйственных растений, 
повышения эффективности идентификации и документирования сортов и гибридов. В статье рассматриваются все этапы становления 
сортовой идентификации. Отдельное внимание уделено регулированию связанных с этим вопросов на международном и национальном 
уровнях, усовершенствованию понятийного аппарата. Отмечено, что важные заделы для развития технологий идентификации сортов 
создаются в ходе исследований, запланированных в рамках деятельности Национальных центров генетических ресурсов растений. Развитие 
современных технологий генетической паспортизации и перспективы сборки пангеномов растений позволяют перейти от сортовой 
идентификации «4.0» к реализации версии «5.0». В статье рассматриваются последние изменения на рынке АПК как фактор, повлиявший 
на внимание к генетическим паспортам. Отмечено, что разработка подходящих арбитражных методов паспортизации  – это большая 
совместная работа как ведущих центров компетенций в биологии и селекции растений, так и заинтересованного бизнеса, желающего 
получать качественный посадочный материал. Применение таких методов позволит создать крепкий фундамент по недопущению 
незаконного присвоения интеллектуальной собственности, а также способно оказать положительное влияние на развитие смежных 
отраслей.

Ключевые слова: белковые маркеры, генетический паспорт, гибриды растений, ДНК-маркеры, интеллектуальная собственность, селекция, 
сорта растений, сортовая идентификация
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Введение

Усиливающиеся тенденции изменения климата и его 
резкие непредсказуемые колебания требуют во избежание 
необратимой утраты части растительного агробиораз-
нообразия надежного сохранения ценных генетических 
ресурсов растений в условиях in  situ и ex  situ. В связи 
с  этим профильные учреждения, занимающиеся созда-
нием, формированием, сохранением, развитием, изуче-
нием и использованием биологических (биоресурсных) 
коллекций, среди прочих задач, все больше усилий отда-
ют развитию методов идентификации образцов (Lyzhin 
et  al.,2019; Gavrilenko, Chukhina, 2020; Pomortsev et  al., 
2021; Ulyanovskaya et  al., 2023; Suprun, 2024; Gavrilenko 
et  al. 2025a; 2025b). Для этого, помимо выполнения тре-
бований к обязательным паспортным данным образца1, 
особое внимание уделяется вопросам генетической иден-
тификации.

С другой стороны, существующий сегодня консти-
туционно-правовой режим биологических (биоресурс-
ных) коллекций уже предполагает их развитие в услови-
ях надежной защищенности (Federal Law, 2024; Kabyshev, 
2025). Утвержденный недавно правовой статус биологи-
ческих коллекций стимулирует развитие исследований по 
идентификации образцов для их более надежного сохра-
нения. Этому уделяется внимание в Программах развития 
Национальных центров генетических ресурсов растений 
(On approving the Program, 2023).

Одновременно, в статье 17 Федерального закона от 
30.11.2024 №428-ФЗ "О биоресурсных центрах и биоло-
гических (биоресурсных) коллекциях и о внесении изме-
нений в статью 29 Федерального закона "О животном 
мире" (Federal Law, 2024) предусмотрено взаимодействие 
между биологическими коллекциями и субъектами, соз-
дающими селекционные достижения: «…до получения 
патента на изобретение или селекционное достижение 
осуществляется обязательное депонирование полученно-
го биологического образца в национальном центре гене-
тических ресурсов, определяемом Правительством Рос-
сийской Федерации. Указанный биологический образец 
включается в национальную коллекцию особо ценных 
образцов генетических ресурсов…».

Фиксация в национальной коллекции физических 
носителей генетической информации каждого нового оте-
чественного сорта/ гибрида растений имеет три важней-
ших следствия:

1)  обеспечивается сохранение физического носите-
ля отечественного селекционного достижения как части 
национальной коллекции, формирование и сохранение 
которой имеют научные2, социокультурные и природоох-
ранные аспекты;

2) обеспечивается основа для защиты интеллектуаль-
ных прав селекционера;

3) формируется часть системного подхода для гаран-
тированного сохранения сортовой чистоты и генетиче-
ской целостности семенного материала селекционного 
достижения, а это напрямую связано с качеством произ-
водимой продукции.

Таким образом, Федеральный закон от 30.11.2024 
№428-ФЗ "О биоресурсных центрах и биологических 
(биоресурсных) коллекциях и о внесении изменений 
в статью 29 Федерального закона "О животном мире", 
защищая приоритетным образом публичные интересы3, 
вместе с тем имеет стратегическое значение и для эконо-
мики.

Для включения в коллекцию селекционное дости-
жение должно быть паспортизовано (важно не путать 
паспортизацию биологического образца при включении 
в коллекцию1 с генетической паспортизацией). Генетиче-
ская же паспортизация селекционных достижений пред-
усмотрена другим федеральным законом – «О семеновод-
стве» (Federal Law, 2021).

Генетическая паспортизация и сортовая идентифика-
ция необходимы не только для защиты интеллектуаль-
ных прав селекционеров, но и для контроля за качеством 
семенного материала, используемого в товарном произ-
водстве, что имеет своей целью оздоровление и повыше-
ние эффективности процессов в реальном секторе эконо-
мики и одновременно развитие отечественной селекции.

Каков будет в конечном счете генетический паспорт? 
Ответ на этот вопрос рождается в процессе взаимодей-
ствия науки, власти и бизнеса. Диалог ведется длитель-
ное время  – срок начала внедрения системы генетиче-
ских паспортов, предусмотренного федеральным законом 

1   Паспортные данные образца коллекции генетических ресурсов растений которые включают номер учреждения-держателя образца, номер 
учреждения-донора образца, страну/район происхождения, таксономическую принадлежность, название, дату включения в коллекцию, место 
сбора и его характеристику, в том числе географические координаты, статус образца, жизненную форму образца, места и годы репродукций, 
даты закладки на определенные типы хранения и иные значимые сведения способствующие идентификации образца. Привязанное к этому 
понятие «паспортизованный» заложено в определение «образец биологической (биоресурсной) коллекции  – биологический образец, 
паспортизированный и поставленный на учет в биологической (биоресурсной) коллекции» (пп 17 статьи 2 Федерального закона 428-ФЗ от 
30.11.2024 (Federal Law, 2024).
2   Образцы коллекций – это модели для сравнительных генетических, геномных и иных исследований, а также исходный материал для создания 
будущих селекционных достижений. Все новые селекционные достижения так или иначе базируются на комбинировании генетического 
материала ранее созданных селекционных достижений. Успешность этого процесса обусловлена традициями доступа к предшествующим 
селекционным достижениям, который в настоящее время урегулирован законодательно как на национальном (пп 1-12 статьи 17 Федерального 
закона от 30.11.2024 № 428-ФЗ (Federal Law, 2024), так и на международном уровне (FAO, 2009)
3   Биологические (биоресурсные) коллекции Российской Федерации выступают одним из наиболее значимых элементов общенародного 
достояния, что является доминантной, системообразующей идеей в конституционной методологии построения их правового регулирования, 
в котором должен обеспечиваться безусловный приоритет публичных интересов (Kabyshev, 2025).
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«О  семеноводстве» откладывается (Order, 2025). За это 
время кардинальные изменения на рынке АПК породили 
неподдельный интерес к проблеме генетической паспор-
тизации сортов и гибридов со стороны участников реаль-
ного сектора экономики. Возможно, именно заинтере-
сованность со стороны агробизнеса и сможет стать еще 
одним драйвером для успешного развития и внедрения 
в практику генетической паспортизации сортов и гибри-
дов.

Изменения на рынке как драйвер внимания 
к генетическим паспортам

С момента перехода российской экономики на рыноч-
ные рельсы большинство участников рынка, исходя из 
господствующей в те времена идеи встраивания в гло-
бальную экономику, начали стремительно внедрять ино-
странные технологии и средства производства. Отрасль 
сельского хозяйства, а также связанные с ней селекция 
и генетика, не стали исключением.

Как итог, по состоянию на конец 2020 года, доля 
семян российской селекции в случае таких культур, как 
подсолнечник, кукуруза, рапс, картофель, сахарная свек-
ла и ряда других особо важных культур, существенно 
отставала от закрепленного в доктрине продовольствен-
ной безопасности индикатора в 75%4. Так, на иностран-
ную продукцию приходилось порядка 80% доли рынка 
семян подсолнечника и 55% рынка семян кукурузы, а на 
рынке семян сахарной свеклы этот показатель достигал 
почти 99%5.

Начиная с 2022 года, в связи с существенным обостре-
нием геополитической обстановки, а также с уходом ряда 
ведущих иностранных производителей семян, стало оче-
видным, что вопрос обеспечения отрасли растениевод-
ства отечественным семенным материалом стоит отнести 
к одним из наиболее важных направлений инвестиций не 
только государства, но и частных предприятий. По дан-
ным на 2025 год, спустя три года доля семян российской 
селекции на рынке подсолнечника и кукурузы превысила 
50%6. Подобный скачок доли семян российской селекции 
стал возможен благодаря сочетанию нескольких факто-
ров. Во-первых, существенную роль сыграло появление 
ряда нормативных правовых актов, таких как правила 
локализации производства семян (On approving the Rules, 
2023), а также внесение изменений в действующий закон 
о семеноводстве. Более того, правительство ввело квоты 
на ввоз семян из недружественных стран (Order, 2023), 
что позволило российским селекционно-семеноводче-

ским компаниям получить доступ к внутреннему потре-
бителю.

В результате, на рынке появилось огромное количе-
ство российских производителей, существенно вырос 
спрос на селекционный материал из государственных 
учреждений. Таким образом, рынок вступил в следую-
щую фазу собственного развития, намного более капи-
талоемкую и требовательную к менеджменту, а именно 
в фазу инвестирования в научные разработки. Но там, где 
появляются инвестиции в науку, появляется потребность 
в защите интеллектуальных прав на результаты подоб-
ных работ, что подталкивает к необходимости разработки 
механизмов определения принадлежности селекционных 
достижений к тому или иному оригинатору.

Сегодня рынок семян подсолнечника оценивается в  
45 млрд руб., что позволяет, согласно данным участников 
рынка, направлять порядка 6-10% выручки на научные 
разработки. Таким образом, только на рынке подсолнеч-
ника объем ежегодных инвестиций может составлять от 
2,7 до 4,5 млрд рублей (экспертная оценка Аналитическо-
го центра ООО «Русид» на основе статистических дан-
ных по посевным площадям и средних цен на посевную 
единицу). Естественно, особенно актуальным становится 
вопрос защиты интеллектуальных прав. Об особом вни-
мании к этому вопросу и необходимости создания креп-
кого фундамента по недопущению кражи или незаконно-
го присвоения интеллектуальной собственности говорит 
включение круглого стола «Защита интеллектуальной 
собственности селекционеров как залог привлечения 
инвестиций в сельское хозяйство» в повестку предстоя-
щего Всероссийского форума по селекции и семеновод-
ству «Русское поле – 2025» (“Russian Field”, 2025).

Понятийный аппарат в сфере сортовой 
идентификации

Современные подходы генетической идентифика-
ции сортов, гибридов или других образцов генетиче-
ских ресурсов растений базируются на применении раз-
личных методов анализа полиморфизма ДНК (Khlestkina, 
2011). До появления ДНК-маркеров этой цели служи-
ли белковые (биохимические) маркеры (Konarev et  al., 
2000) и  морфологические признаки, которые при уста-
новленном генетическом контроле и стабильном насле-
довании, могли быть использованы в качестве «клас-
сических» генетических маркеров, из которых многие 
и применяются при проведении испытаний селекционно-
го достижения на отличимость, однородность и стабиль-

4   Показатели по семенам были внесены в Доктрину продовольственной безопасности Российской Федерации (On Approving the Food Security 
Doctrine, 2020)
5   Ежегодно в Российской Федерации высевается около 10 млн тонн семян сельскохозяйственных растений, из них 54,5% – семена иностранной 
селекции кукурузы; сахарной свеклы – 98,5%. Национальный доклад о ходе и результатах реализации в 2020 году Государственной программы 
развития сельского хозяйства и регулирования рынков сельскохозяйственной продукции, сырья и продовольствия (Order of the Government, 
2021); справочно: в 2021 году показатель по сахарной свекле составил 96,6%, в 2022 – 97,2%, в 2023 – 97,%.
6   Оценка. По оперативным данным ФГИС Семеноводство: доля семян российской селекции на рынке подсолнечника увеличилась до 53%.

Биотехнология и селекция растений 2025;8(2)
66



ность (Decision of the EEC Board, 2022) по дескрипторам, 
утвержденным Международным союзом по охране новых 
сортов растений (Union Internationale pour la protection des 
obtentions végétales, UPOV, 1994).

Таким образом, когда мы говорим о генетических мар-
керах, в том числе в контексте применения маркеров для 
генетической паспортизации, то подразумеваем три поко-
ления таких маркеров (Khlestkina, 2013):

- морфологические маркеры (классические генетиче-
ские маркеры) – это генетические маркеры, анализиру-
емые на уровне фенотипа растения по стабильно насле-
дуемым (независимо от условий окружающей среды) 
признакам (то есть классический генетический маркер 
соответствует гену, аллели которого имеют четко выра-
женные отличия на уровне фенотипа);

- биохимические (белковые) маркеры – это генетиче-
ские маркеры, анализируемые на уровне белковых спек-
тров, компоненты которых стабильно наследуются неза-
висимо от условий окружающей среды (то есть белковый 
маркер соответствует гену, аллели которого имеют отли-
чия (разную молекулярную массу) на уровне белкового 
продукта);

ДНК-маркеры (молекулярные маркеры) – генетиче-
ские маркеры, анализируемые на уровне ДНК (то есть 
молекулярный маркер соответствует гену или некодирую-
щему участку генома, разные варианты (аллели) которого 
отличаются на уровне ДНК.

Генетическую идентификацию селекционных дости-
жений связывают с понятиями «генетический паспорт 
<сорта, гибрида>», «генетическая паспортизация <сорта, 
гибрида>».

Понятие «генетический паспорт» в отношении разных 
объектов от селекционных достижений до индивидуумов 
(в том числе, человека)  – документ, отражающий инди-
видуальные генетические особенности организма (либо 
сорта/гибрида/породы/штамма), которые позволяют отли-
чить его генотип от генотипа других организмов (сортов/
гибридов/пород/штаммов) конкретного вида (Khlestkina 
et  al., 2022). Это широкое понятие отражает целеполага-
ние создания генетических паспортов и при этом не зави-
сит от применяемых методов исследования, то есть явля-
ется своего рода «вечным», независимо от того, какие 
типы генетических маркеров применяются и какие еще 
могут быть изобретены в будущем. В таблице 1 приведе-
но сравнение двух определений генетического паспорта: 
для селекционных достижений, исходя из этого общепри-
нятого понимания, и определения, приведенного в зако-
не «О семеноводстве» (Federal Law, 2021). Законодатель-
ное определение «генетического паспорта» увязано лишь 
с одним из возможных методических подходов, а значит 
актуальность его утрачивается с развитием новых мето-
дов генетического маркирования, чему будет посвящен 
следующий раздел данной статьи, а с другой стороны, 
такое определение нерационально вычеркивает до сих 
пор актуальные подходы генетического маркирования, 
не связанные с анализом ДНК. С другой стороны, оно не 

отражает однозначно суть генетического паспорта, что 
порождает множественное толкование: под это опреде-
ление подойдут основанные на результатах анализа ДНК 
документы, представляющие собой и акт проверки сорто-
вой идентичности партии семян, и акт проверки на нали-
чие в образце семян сельскохозяйственного растения ген-
но-инженерно-модифицированных организмов.

Несовершенство понятийного аппарата в законода-
тельном акте может стать существенным фактором, сдер-
живающим развитие области, связанной с разработкой 
и внедрением генетических паспортов селекционных 
достижений. В таблице  1 предлагается универсальный 
альтернативный вариант существующему.

Немаловажным является и определение того физиче-
ского носителя, который используется для генетической 
паспортизации. Из п.11 статьи 20 закона «О семеновод-
стве» (Federal Law, 2021) «…учреждение … ведет еди-
ную базу генетических паспортов стандартных образцов 
семян сортов и гибридов сельскохозяйственных растений 
и формирует банк стандартных образцов семян сортов 
и  гибридов сельскохозяйственных растений…» следует, 
что для паспортизации используют стандартный образец 
семян сорта или гибрида. Само это определение в поня-
тийном аппарате не расшифровано, однако определено 
понятие «банк стандартных образцов семян сельскохо-
зяйственных растений» (см. табл. 1).

Анализ использования понятия «Стандартный образец 
семян сорта или гибрида» в статье 20 закона «О семено-
водстве» (Federal Law, 2021) указывает на то, что под ним 
понимается образец семян из предоставленной оригина-
тором партии семян сорта или гибрида при подаче заяв-
ки для включения его в государственный реестр сортов 
и гибридов сельскохозяйственных растений, допущенных 
к использованию, отобранный в количестве, достаточ-
ном для проверки на предмет наличия генно-инженерно-
модифицированных организмов и для генетической 
паспортизации. Вместе с тем, анализ понятия «банк стан-
дартных образцов семян сельскохозяйственных расте-
ний» (Federal Law, 2021) указывает на то, что после про-
веденных лабораторных анализов должна остаться часть 
семян стандартного образца, включенного в Государствен-
ный реестр сортов и гибридов сельскохозяйственных рас-
тений, допущенных к использованию, далее – Госреестр, 
которая будет храниться в банке стандартных образцов 
семян, вероятно, в качестве арбитражной пробы для депо-
нирования в национальном центре генетических ресур-
сов. Также п. 13 статьи 17 федерального закона 428-ФЗ от 
30.11.2024 (Federal Law, 2024) предписывает депониро-
вать образец селекционного достижения в национальном 
центре генетических ресурсов. Логично, чтобы источни-
ком и этого физического носителя была та же самая пар-
тия семян сорта или гибрида, что подается при заявке на 
включение селекционного достижения в Госреестр. Исхо-
дя из вышесказанного, предлагаем ввести понятие «Стан-
дартный образец семян сорта или гибрида» в формули-
ровке, приведенной в таблице 1 (см. табл. 1).
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При этом определение «банк стандартных образ-
цов семян сельскохозяйственных растений» в текущей 
редакции закона «О семеноводстве» связывается с поня-
тием «генетическая коллекция», которое в свою очередь 
не расшифровывается. Вместе с тем, с принятием в 2024 
году федерального закона от 30.11.2024 №428-ФЗ "О био-
ресурсных центрах и биологических (биоресурсных) 
коллекциях и о внесении изменений в статью 29 Феде-
рального закона "О животном мире" биологические кол-
лекции имеют четкое определение, знакомство с кото-
рым7 указывает на то, что называть банк стандартных 
образцов семян сельскохозяйственных растений коллек-
цией некорректно. Предлагается редакция данного поня-
тия (см. табл. 1) без упоминания слова «коллекция».

Определившись с тем, что такое генетическая паспор-
тизация, к какому физическому носителю она приме-
няется, а именно к стандартному образцу семян сорта 
или гибрида, и что собой представляет этот стандарт-
ный образец, теперь обратимся к вопросу: с чем необхо-
димо сравнивать стандартный образец семян заявленного 
нового селекционного достижения при проведении гене-
тической паспортизации. При проведении испытаний на 
отличимость, однородность и стабильность используют 
сорта-эталоны8. При генотипировании для создания гене-
тического паспорта нового селекционного достижения 
технически также нужны «эталонные сорта» для анализа. 
Отметим только, что в связке со словом «сорт» не только 
термин «эталонный», но и слова «контрольный» и «стан-
дартный», уже используются в определении другого 
понятия: «сорт-стандарт» или «стандартный (контроль-
ный) сорт», формулировки которого несколько разнятся 
в национальных документах9 и в документах ЕАЭС10, но 
в  целом одинаково отражают суть сорта-стандарта, при-
меняемого для сравнения в испытании новых селекцион-
ных достижений по хозяйственно полезным признакам. 
Таким образом, развитие подходов, связанных с сортовой 
идентификаций, неизбежно вызывает потребность в рас-
ширении понятийного аппарата, однако перечень удоб-
ных словосочетаний с использованием слов «стандарт-
ный», «эталонный», «контрольный», уже исчерпывается.

В завершение обсуждения основных аспектов поня-
тийного аппарата в сфере сортовой идентификации 
предлагаем уделить внимание понятию «Номенклатур-
ный стандарт сорта». Для этого обратимся к междуна-
родному кодексу номенклатуры культурных растений 

(далее  – МКНКР). МКНКР опубликован на английском 
языке (International Code, 2016) и переведен на русский 
язык (Chukhina et  al., 2021; International Code…, 2021a; 
2021b; 2021c; 2021d; 2022). Должным образом оформлен-
ный номенклатурный стандарт хранится в международ-
но-признанном научном гербарии (Chukhina et al., 2024). 
Идея создания генетического паспорта с использованием 
препарата ДНК, выделенного из образца – номенклатур-
ного стандарта cорта, впервые была предложена сотруд-
никами ВИР (Gavrilenko, Chukhina, 2020); актуальная 
информация о ее реализации приведена в  этом выпуске 
(Gavrilenko et al., 2025b). Данный подход имеет ряд пре-
имуществ. Информация, хранящаяся в  виде гербарного 
образца, не устаревает со временем. Ее невозможно под-
делать. По сути, номенклатурный стандарт  – это физи-
ческий носитель генетической информации селекцион-
ного достижения с высокой степенью защиты. Он имеет 
потенциал применения в качестве арбитражной пробы 
для защиты прав селекционера, причем на международ-
ном уровне.

Этапы развития сортовой идентификации

Сортовая идентификация ведет свое начало с кон-
ца XIX века. Методическая база для решения этой зада-
чи стремительно развивается. Сегодня мы имеем дело 
с  методическими подходами пятого поколения (табл.  2). 
Главная задача селекционера  – защитить свое интеллек-
туальное достижение, соблюдая разумный подход эконо-
мии средств, затрачиваемых на анализ. Как разобраться 
в огромном изобилии подходов и выбрать оптимальный 
вариант генетической паспортизации? Есть ли отличия 
в подходах к паспортизации разных культур? Как выбрать 
наиболее точный и безошибочный метод? Не «разорит» 
ли он селекционеров?

На рисунке 1 схематично изображены критерии, кото-
рые следует учитывать при выборе методики для лабора-
торной сортовой идентификации. В условиях санкций к 
ним стоит добавить импортонезависимость по используе-
мым приборам и реактивам. Но самым важным условием 
является безошибочность подхода. Приведем цитату из 
резолюции V Вавиловской международной конференции, 
собравшей к обсуждению более 300 специалистов отрас-
ли: «Впервые проведенная генетическая паспортизация 
сорта/гибрида с целью установления его генетических 

7   Биологическая (биоресурсная) коллекция  – целенаправленно созданный научно систематизированный фонд паспортизированных 
биологических образцов естественного и (или) искусственного происхождения, обладающих общим набором специфических характеристик, 
сохраняемый в контролируемых условиях с соблюдением генетической чистоты, целостности и подлинности (аутентичности) материалов 
и используемый для научной, научно-технической и (или) образовательной деятельности (Federal Law, 2024)
8   Эталонный сорт (сорт-эталон) – сорт сельскохозяйственного растения, степень выраженности морфологических признаков которого берется 
за основу (эталон) при испытании сорта на отличимость, однородность и стабильность (Decision of the EEC Board, 2022)
9   Сорт-стандарт сельскохозяйственного растения  – сорт сельскохозяйственного растения, определенный в качестве контрольного по 
показателям хозяйственно полезных признаков и (или) свойств в конкретных регионах допуска (световых зонах) (Federal Law, 2021)
10   Стандартный (контрольный) сорт – сорт, ранее включенный в национальный реестр, выделяющийся хозяйственными и биологическими 
свойствами, в сравнении с которым проводится оценка других сортов (Decision of the EEC Board, 2022)
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Таблица 1. Понятийный аппарат в отношении ключевых терминов, связанных 
с сортовой идентификацией,по которым требуются уточнения

Table 1. Conceptual framework for key terms related to cultivar identification, which require clarification

Определение из закона  
«О семеноводстве» (при наличии)/ Definition from the 

Law "On Seed Production" (if any)

Определение, однозначно отражающее суть данного 
понятия/ A definition clearly reflecting the essence of this 

concept

Генетический паспорт – документ, созданный на основе 
молекулярно-генетического анализа семян сорта или 

гибрида сельскохозяйственного растения11

Генетический паспорт – документ, отражающий 
индивидуальные генетические особенности селекционного 

достижения, которые позволяют отличить его генотип 
от генотипа других селекционных достижений данной 

сельскохозяйственной культуры

Стандартный образец семян сорта или гибрида –  
НЕТ ОПРЕДЕЛЕНИЯ

Стандартный образец семян сорта или гибрида – 
образец семян из предоставленной оригинатором 

партии семян сорта или гибрида при подаче заявки 
для включения его в государственный реестр сортов 

и гибридов сельскохозяйственных растений, допущенных 
к использованию, отобранный в количестве, достаточном 

для проверки на предмет наличия генно-инженерно-
модифицированных организмов12, для генетической 

паспортизации13, для хранения арбитражной пробы14, 
для депонирования в национальном центре генетических 

ресурсов15

Банк стандартных образцов семян сельскохозяйственных 
растений – генетическая  коллекция сортов и гибридов 

сельскохозяйственных растений, включенных 
в Государственный реестр сортов и гибридов 
сельскохозяйственных растений, допущенных 

к использованию

Банк стандартных образцов семян сельскохозяйственных 
растений – стандартные образцы семян сортов 
и гибридов сельскохозяйственных растений, 

включенных в Государственный реестр сортов и 
гибридов сельскохозяйственных растений, допущенных 

к использованию

11   Согласно закону «О семеноводстве» молекулярно-генетический анализ семян сельскохозяйственных растений – это анализ образца ДНК 
сорта или гибрида сельскохозяйственного растения (Federal Law, 2021)
12   Следует из п.3 статьи 20 федерального закона 454-ФЗ от 30.12.2021 (Federal Law, 2021)
13   Следует из п.11 статьи 20 федерального закона 454-ФЗ от 30.12.2021 (Federal Law, 2021)
14   Арбитражная проба – физический носитель генетической информации о сорте/гибриде, оставляемый на длительное хранение на случай 
истребования для решения арбитражных споров
15   Следует из п.13 статьи 17 федерального закона 428-ФЗ от 30.11.2024 (Federal Law, 2024)

особенностей, которые позволят отличить в дальнейшем 
его генотип от генотипа других сортов/гибридов данно-
го вида, навсегда свяжет наименование селекционного 
достижения с определенным генотипом. Любая ошибка в 
процессе генотипирования повлечет за собой в дальней-
шем необратимые последствия вплоть до приостановки 
оборота семян сорта/гибрида. Поэтому высокая точность 
методического подхода при первичной генетической 
паспортизации селекционного достижения имеет огром-
ное значение» (Khlestkina et al., 2022).

Хронология некоторых событий в развитии методов 
сортовой идентификации c акцентом на отечественный 
опыт приведена в таблице 2.

В 1894 году было создано Бюро по прикладной бота-
нике – будущий ВИР, в том числе с целью инвентаризо-

вать и описать, что растет на производственных полях 
Российской империи. Для описания сортов использовали 
ботаническую номенклатуру, привлекая к работе в Бюро 
специалистов из Императорского ботанического сада. 
Описание сопровождалось сбором физических носите-
лей информации  – образцов семян, колосьев, гербарных 
листов (Regel, 1915). Именно с этих сборов в начале XX 
века и стартовала работа по формированию двух круп-
нейший коллекций мирового значения, держателем кото-
рых сегодня является ВИР:

- коллекция мировых генетических ресурсов культур-
ных растений и их диких родичей (Коллекция ВИР)  – 
одна из крупнейших в мире по ботаническому, генетиче-
скому, географическому и экологическому разнообразию 
входящих в нее образцов;
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Рис. 1. Схематичное изображение критериев выбора методов лабораторной  
сортовой идентификации

Fig. 1. Schematic representation of criteria for selecting methods of laboratory  
cultivar identification

-  гербарная коллекция «Гербарий культурных расте-
ний мира, их диких родичей и сорных растений Феде-
рального исследовательского центра Всероссийско-
го института генетических ресурсов растений имени 

Н.И.  Вавилова» (Гербарий ВИР)  – одна из крупнейших 
в мире, специализирующихся на возделываемых растени-
ях, соответствующая статусу специализированного герба-
рия мирового значения.

Таблица 2. Хронология некоторых событий в развитии методов 
сортовой идентификации: акцент на отечественный опыт

Table 2. Chronology of some events in the development of cultivar 
identification methods: emphasis on domestic experience

Период/ 
Period

Достижения 
каких 

направлений 
биологии 

были 
приняты за 

основу/ Areas 
of biology 

achievements, 
which were 

taken as a basis

Год/ 
Year Событие(ия)/ Event(s) Значение, комментарии/ Essence, comments Ссылка (и)/ 

Reference (s)

I Ботаника

1894

Создание при Ученом 
комитете Министерства 
земледелия 
и государственных 
имуществ Российской 
империи Бюро по 
прикладной ботанике

Создание Бюро с привлечением специалистов 
из Императорского Санкт-Петербургского 
ботанического сада положило начало 
систематической работе по изучению и оценке 
разнообразия сельскохозяйственных культур 
на территории нашей страны

The Agricultural Agency 
…, 1914

1906

Представленное 
заведующим Бюро 
Р.Э. Регелем на 
Всемирной выставке 
в Милане обширное 
собрание образцов 
ячменей в виде зерен 
и колосьев получило 
высшую награду 
выставки

Помимо описания разнообразия культур, 
Бюро положило начало сбору физических 
носителей – семян, колосьев. Таже 
создавались гербарные образцы.

Regel, 1915
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Период/ 
Period

Достижения 
каких 

направлений 
биологии 

были 
приняты за 

основу/ Areas 
of biology 

achievements, 
which were 

taken as a basis

Год/ 
Year Событие(ия)/ Event(s) Значение, комментарии/ Essence, comments Ссылка (и)/ 

Reference (s)

I

1924

Создание Государствен-
ной сети испытания 
сельскохозяйственных 
культур. Методическое 
руководство сортоиспы-
танием со стороны ВИР.

Впервые разработана научно обоснованная 
система сортоиспытания (отметим, как зву-
чала постановка одного из ключевых про-
граммных пунктов института, обозначенных 
Н.И. Вавиловым: «Сортовая перепись по всем 
культурам и организация планомерного госу-
дарственного сортоиспытания...»)

Goncharov, 2009

1930-
1950

Издание руководств по 
апробации сортов всех 
основных культур

Создание методических основ и наработка 
базы данных о характеристиках сортов по 
стабильно наследуемым морфологическим 
признакам стало основой испытаний, которые 
сегодня известны как испытания на отличи-
мость, однородность, стабильность

Руководства 
по апробации 
сельскохозяйственных 
культур/ Guides to test-
ing agricultural crops 
(Guide, 1947; 1948; 
1949a; 1949b; 1950; 
1954; 1960; 1966)

II
Классическая 

генетика и 
ботаника

1961

Создан международ-
ный союз по охране 
новых сортов растений 
(UPOV). Стало возмож-
ным признание членами 
Союза новых селекци-
онных достижений при 
условии их отличимо-
сти от существующих 
общеизвестных сортов, 
однородности и ста-
бильности.

Создание международно-признанного перечня 
стабильно наследуемых морфологических 
признаков (дескрипторов) для разных культур, 
по сути, стало признанием на международном 
уровне подходов к сортовой идентификации 
при помощи генетических маркеров

UPOV, 1994

III
Биохимическая 

генетика и 
классическая 

генетика

1970
Первые работы о 
белковых маркерах 
пшеницы

Предложен принципиально новый тип гене-
тических маркеров, подходящий для лабора-
торного анализа. Цикл работ (от разработки 
в научной лаборатории до внедрения нового 
метода сортового контроля) поставлен в крат-
чайшие сроки (Konarev et al., 1979b). За этот 
период и в последующие годы была накопле-
на обширная база данных о характеристиках 
сортов по стабильно наследуемым белковым 
спектрам. Предложены (Konarev et al., 2000; 
Pomortsev et al., 2004) и продолжают по сей 
день развиваться (например, Eggi et al., 2025) 
методики сортовой идентификации при помо-
щи белковых маркеров для широкого спектра 
культур.

Konarev et al., 1970

1972

Подана первая заявка 
на способ сортовой 
идентификации при 
помощи белковых 
маркеров

Konarev et al., 1976

1975

О белковых маркерах 
доложено на заседании 
IBPGR16

Персональное 
сообщение 
Конарева А.В./ 
Konarev A.V. personal 
communication

1979
Опубликованы 
работы о белковых 
маркерах для сортовой 
идентификации ячменя

Konarev et al., 1979a

1980

Разработанные в ВИР 
методы сортовой 
идентификации по 
белкам рекомендованы 
19-м конгрессом ISTA17

Konarev, 2002

16   International Board for Plant Genetic Resources – Международный совет по генетическим ресурсам растений
17   International Seed Testing Association (ISTA) – Международная ассоциация по тестированию семян
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Период/ 
Period

Достижения 
каких 

направлений 
биологии 
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приняты за 

основу/ Areas 
of biology 

achievements, 
which were 

taken as a basis

Год/ 
Year Событие(ия)/ Event(s) Значение, комментарии/ Essence, comments Ссылка (и)/ 

Reference (s)

IV
Молекуляр-
ная генетика 

и классическая 
генетика

1983
Вышла первая работа 
об использовании 
ДНК-маркеров для 
идентификации сортов

Впервые обосновано использование методов 
анализа полиморфизма ДНК для сортовой 
идентификации

Soller, Beckmann, 1983

1998
Опубликована первая 
генетическая карта 
SSR18 маркеров 
пшеницы

Предложен реестр картированных ДНК-
маркеров для выбора лучших и последующего 
создания оптимального набора маркеров для 
генетической паспортизации пшеницы

Röder et al., 1998

2003

Впервые с использо-
ванием SSR маркеров 
изучен полиморфизм 
отечественных сортов 
картофеля и проанали-
зированы дублетные об-
разцы сортов из разных 
коллекций (Antonova 
et al., 2003).

Интерпретация разработанных в этот период 
подходов требовала навыков и опыта научного 
сотрудника. В качестве стандартных арби-
тражных методик, доступных для операторов, 
имеющих квалификацию уровня лаборанта 
или техника, в дальнейшем будут предложены 
более продвинутые наборы SSR маркеров, 
отобранные при помощи подходов in silico на 
основе геномных и пангеномных данных (сле-
дующее поколение маркеров)

Antonova et al. 2003

2004

Впервые проведена со-
ртовая идентификация 
отечественной пшени-
цы при помощи SSR 
маркеров и предложена 
форма генетического 
паспорта

Khlestkina et al., 2004

V

Геномика, 
цифровизация, 
молекулярная 

генетика, 
классическая 

генетика, 
ботаника

2011
Расшифрован геном 
картофеля

Возможность для разработки улучшенных 
наборов ДНК-маркеров, подходящих для со-
ртовой идентификации

The Potato Genome 
Sequencing Consortium, 
2011

2014 Первые пангеномы 
растений

Golicz et al., 2016

2018
Расшифрован геном 
пшеницы (собран 
золотой стандарт)

IWGSC, 2018

2020

Начата системная 
работа по оформлению 
номенклатурных 
стандартов сортов 
и их генетической 
паспортизации

Предложена комплексная стратегия реги-
страции сортового генофонда в генбанках, 
в рамках которой впервые было предложено 
разрабатывать генетические паспорта сортов 
с использованием препаратов ДНК, выделен-
ных из номенклатурных стандартов.  
В дальнейшем этот подход ускорил совмест-
ную с ФИЦ картофеля подготовку проекта 
первого ГОСТ по определению сортовой 
идентичности на основе молекулярно-генети-
ческого анализа полиморфизма SSR- локусов 
(на примере сортов картофеля). Выработан 
слаженный механизм взаимодействия центров 
компетенций по селекции и генетике, необ-
ходимый для такой комплексной задачи. Этот 
успешный опыт, несомненно, может быть 
распространен на более широкий перечень 
культур.

Gavrilenko, Chukhina, 
2020

18   SSR  – simple sequence repeats (простые повторяющиеся последовательности или микросателлиты), их анализ основан на применении 
полимеразной цепной реакции (ПЦР), из всех предложенных ПЦР-маркеров они получили широкое распространение в изучении генетического 
сходства/ отличий между сортами самых разных культур
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Тридцать лет спустя в 1924 году создается Государ-
ственная сеть испытания сельскохозяйственных куль-
тур, методическое руководство сортоиспытанием вве-
ряется ВИР  – правопреемнику Бюро (Goncharov, 2009). 
Следующие несколько десятилетий знаменуются разви-
тием теоретических основ селекции и созданием базы 
данных, содержащей характеристики сортов со стабильно 
наследуемыми морфологическими признаками, что явля-
ется основой испытаний на отличимость и однородность 
(см. табл. 2).

Фиксацией наработанного в нашей и в других стра-
нах опыта сортовой идентификации при помощи первых 
классических генетических маркеров – морфологических 
(см.  табл.  2)  – ознаменован переход на следующий этап 
сортовой идентификации, «сортовая идентификация 2.0», 
который до сих пор остается основным.

Далее, в кратчайшие сроки, за одно десятилетие, уда-
лось реализовать полный цикл от разработки в науч-
ной лаборатории до внедрения на международном 
уровне нового метода сортового контроля для нового 
поколения маркеров  – биохимических, а именно белко-
вых (см. табл. 2). За этот период и в последующие годы 
была накоплена обширная база данных, включающая 
в себя характеристики сортов по стабильно наследуемым 
белковым спектрам, предложены методики для изучения 
широкого спектра культур (Konarev et al., 2000, Pomortsev 
et al., 2004). Таким образом, в дополнение к продолжаю-
щим использоваться подходам поколения «2.0» получили 
развитие и были внедрены методы «3.0».

В конце прошлого века появляются подающие наде-
жду молекулярно-генетические методы, основанные на 
анализе полиморфизма кодирующих и некодирующих 
последовательностей ДНК. Они позволили произвести 
настоящий прорыв в частной генетике растений, а  так-
же широко стали применяться для ускоренного отбо-
ра селекционного материала с заданными признаками, 
в  основном для признаков с моно- и олигогенным кон-
тролем. Среди ДНК-маркеров наиболее широкое распро-
странение в изучении генетической изменчивости среди 
сортов самых разных культур получили SSR-маркеры18. 
Только исследования генофонда пшениц разного проис-
хождения, выполненные в лабораториях разных стран 
с применением SSR-маркеров, исчисляются многими сот-
нями. Почти во всех работах используется сходный набор 
динуклеотидных микросателлитов. В качестве примера 
можно привести одну из ранних работ по изучению оте-
чественных сортов (Khlestkina et al., 2004). Успешно при-
меняемый в научных лабораториях метод SSR-анали-
за, однако, так и не дошел до внедренного арбитражного 
метода, который может быть использован операторами 
более низкой квалификации и с меньшим опытом работы, 
чем у специализирующихся на микросателлитном ана-
лизе научных сотрудников. Причина в сложности интер-

претации аллелей, близких по длине. Аналогичные про-
блемы возникали и в случае исследований, проводимых 
на других культурах. Вместе с тем, по уровню выявляе-
мого полиморфизма, по воспроизводимости результатов, 
получаемых в разных научных лабораториях, и по отно-
сительной дешевизне анализа, SSR-маркеры оказались 
вне конкуренции. Для сортовой идентификации пшеницы 
в 2018 году профильная рабочая группа UPOV все-таки 
рекомендовала SSR-маркеры. Однако секвенирование и  
сборка в 2018 году полного генома пшеницы и последую
щее создание пангенома дает возможность от сортовой 
идентификации «4.0» перейти к версии «5.0». Доступные 
геномные данные позволяют in  silico подбирать тетра- 
и пентануклеотидные микросателлиты, на основе кото-
рых можно сделать наборы, удобные для арбитражных 
целей, не требующие столь высокой квалификации опе-
ратора, как динуклеотидные маркеры предыдущего поко-
ления. Секвенирование пангеномов, предусмотренное 
в программе развития Национального центра генетиче-
ских ресурсов растений (On approving the Program, 2023), 
также создает основу для дальнейшей разработки мето-
дов сортовой идентификации поколения «5.0» для других 
культур. Схематично роль геномных и цифровых подхо-
дов для сортовой идентификации изображена на рисун-
ке 2.

Что дают сегодня геномные и цифровые технологии, 
кроме вышесказанного? Массивы данных по тестам на 
отличимость, однородность и стабильность, а также мас-
сивы данных по белковым спектрам  – всё это сегодня 
нуждается в оцифровке. Сведения о любом сорте могут 
быть перекодированы из сложных формул в бинарные 
системы, что в общем виде представлено на рисунке  3. 
В этом формате при использовании больших массивов 
данных за весь период госрегистрации можно проводить 
сравнения, проследить историю создания разных селек-
ционных достижений. Это  – ценнейшая информация, 
которая будет доступна в результате цифровизации.

И, наконец, сегодня появилась возможность прово-
дить работы по оцифровке номенклатурных стандар-
тов  – физических носителей генетической информации 
селекционных достижений с высокой степенью защи-
ты, о которых говорилось в предыдущем разделе, приме-
нить к ним методы автоматизированного анализа изобра-
жений, а также современного изучения ДНК вплоть до 
высокопроизводительного секвенирования.

Главный итог использования всех этих возможно-
стей  – разработка рациональных подходов к генетиче-
ской паспортизации, в том числе на основе комбинаций 
методов из разных поколений сортовой идентификации, 
и к фиксации физического носителя для её проведения. 
Кроме стандартного образца семян сорта или гибрида, 
согласно закону «О семеноводстве», или номенклатур-
ного стандарта, согласно МНКР, дополнительным носи-
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Рис. 2. Вклад различных направлений биологии в поэтапное развитие сортовой идентификации
Fig. 2. The contribution of various areas of biology to the stage-

by-stage development of cultivar identification

телем или хранителем арбитражной информации может 
быть и образец ДНК. Мы не знаем, какие еще методы 
анализа появятся годы спустя, так же, как создатели гер-
барных коллекций в прошлые века не могли и предполо-

жить, что появятся методы выделения ДНК из гербарных 
образцов и расшифровки хранящейся в них генетической 
информации.

Заключение

Начавшиеся более 100 лет назад научные исследова-
ния по сбору, изучению и сохранению коллекций гене-
тических ресурсов растений с самого начала обуславли-
вали и развитие методов сортовой идентификации, что 
привело к созданию в 1970-х годах лабораторных мето-
дов генетической паспортизации, которые динамич-
но развиваются.. Сортовая идентификация «5.0» должна 

сегодня строиться на рациональном подходе к генетиче-
ской паспортизации с использованием всех предыдущих 
научно-практических наработок и с учетом возможно-
стей современных геномных и цифровых технологий. Во 
избежание сдерживания развития генетической паспор-
тизации из-за неточных или устаревших формулиро-
вок требуется обновление понятийного аппарата. Важна 
открытость и прозрачность информации по существую-
щим линиям, сортам и гибридам, что также может быть 

Рис. 3. Общий вид матрицы бинарного кодирования аллелей любых маркерных локусов, 
применимого к разным поколениям ДНК-маркеров 

«1» – присутствие определенного аллеля, «0» – отсутствие определенного 
аллеля у конкретного сорта в конкретном маркерном локусе

Fig. 3. General view of the binary matrix for coding alleles of any marker loci, applicable to different 
generations of DNA markers 

“1” – presence of a certain allele, “0”  – absence of a certain allele in a specific marker locus of a particular cultivar
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урегулировано в нормативных актах. И,  наконец, разра-
ботка подходящих арбитражных методов паспортиза-
ции  – это большая совместная работа как ведущих цен-
тров компетенций в биологии и селекции растений, так 
и заинтересованного бизнеса, желающего получать каче-
ственный посадочный материал. Применение таких 
методов позволит создать крепкий фундамент для недо-
пущения незаконного присвоения интеллектуальной 
собственности. Более того, это окажет положитель-
ное влияние на развитие смежных отраслей. Так, с  уче-
том необходимости сбора и обработки больших массивов 
данных, существенный толчок к развитию может полу-
чить внедрение искусственного интеллекта и машинного 
зрения в работе с растениями.
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