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Был изучен внутрисортовой полиморфизм сор-
тов сои. Выявлено, что два сорта Лада и Вилана 
являются генетически неоднородными. В работе 
было проанализировано 2� сорта сои селекции 
ВНИИМК по девяти известным микросателлит-
ным локусам (SSR). Результаты амплификации 
ДНК показали, что из девяти изученных SSR-
локусов восемь оказались полиаллельными, а 
один – Soygy2 – мономорфным. Среднее число 
аллелей на локус составило 3,2, у локуса Satt9 бы-
ло выявлено максимальное количество аллелей – 
пять. С использованием системы из девяти SSR-
маркеров были идентифицированы сорта сои,  
составлены их молекулярно-генетические паспор-
та и установлена уникальность каждого сорта. 
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Intravarietal polymorphism of soybean cultivars was 
studied. It was resulted two cultivars Lada and Vilana 
are heterogeneous. Totally 2� soybean cultivars of 
VNIIMK’s breeding were analyzed on nine known 
microsatellite loci (SSR). DNA amplification resulted 
that eight from nine studied loci appeared to be 
polyallelic, and one locus – Soygy 2 is monomorphic. 
An average number of alleles per locus was �.2; locus 
Satt � was revealed to have maximal allele numbers – 
five. Using system of nine SSR-markers, soybean 
cultivars were identified, their molecular-genetic 
passports were done and uniqueness of each cultivar 
was proved. 
 

Введение. Важным элементом при 
разработке современных селекционных 
программ улучшения культурной сои яв-
ляется установление особенностей ее ге-
нетического полиморфизма. Соя, по 
сравнению со многими видами сельско-
хозяйственных растений, имеет относи-
тельно низкий уровень генетической 
вариабельности. Разработка подходов к 
дифференциации и идентификации сор-
тов этой культуры актуальна для генети-
ко-селекционных исследований и защиты 
авторских прав.  

Наиболее удобными для идентифика-
ции генотипов в настоящее время явля-
ются молекулярно-генетические маркеры, 
т.е. маркеры на основе макромолекул: за-
пасные белки, изоферменты и полиморф-
ные фрагменты ДНК. Они в меньшей 
мере подвержены фенотипической из-
менчивости, чем морфологические мар-
керы, и в большинстве случаев имеют 
кодоминантное наследование. На их ос-
нове проводится биохимическая паспор-
тизация многих сельскохозяйственных 
культур.   

По данным многих авторов, высокий 
уровень полиморфизма у сои удалось вы-
явить только по микросателлитным локу-
сам [1; 2; �; 4]. Микросателлиты (SSRs) 
представляют собой простые, наиболее 
доступные, удобные и относительно не-
дорогие маркеры, пригодные для иденти-
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ным четырем локусам сорт сои Лада ха-
рактеризуется как мономорфный. 

 

 
 

Рисунок 1 – Фореграмма продуктов 
амплификации ДНК сорта сои Фора по 
локусам А – Satt9, Б – Soypr1, В – Satt�,  

Г – Satt 2. Дорожки 1–� – ДНК отдель-
ных растений, М – маркер молекулярного 

веса 100 bp DNA Ladder 
 

Таким образом, из девяти микросател-
литных локусов по четырем этот сорт сои 
оказался неоднороден. Это свидетельст-
вует о внутрисортовом полиморфизме по 
изученным микросателлитным локусам. 

Из изученных нами сортов внутрисор-
товой полиморфизм микросателлитных 
локусов выявлен и у сорта Вилана. Ос-
тальные изученные сорта однородны. Та-
ким образом, при создании молекулярно-
генетического паспорта сорта сои требу-
ется учитывать внутрисортовой поли-
морфизм.  

Результаты амплификации ДНК два-
дцати трех сортов сои показали, что из 
девяти изученных SSR-локусов восемь 
полиаллельны и только локус Soygy2 ока-
зался мономорфен. Всего в этой группе 
генотипов было выявлено 29 аллелей. 
Число аллелей на локус варьировало от 1 
до 5, что в среднем составило 3,2. У локу-
са Satt9 было выявлено максимальное ко-
личество аллелей – пять, у трех локусов – 
Satt1, Satt5 и Sat1 – по четыре, у локуса 

Soyhsp1�� – три и у трех локусов – Satt 2, 
Soypr1, Soygy2 и Sat�� – по два аллеля. 

 

 
 

Рисунок 2 – Фореграммы продуктов  
амплификации ДНК сорта сои Лада  

по локусу А – Satt5, Б – Satt2,  
B – Sohsp176, Г – Satt9 . Дорожки 1–10 – 

ДНК отдельных растений, 11 – смесь 
ДНК, М – маркер молекулярного веса  

100 bp DNA Ladder 
 

 
 

Рисунок 3 – Фореграмма продуктов  
амплификации ДНК сортов сои по локусу 

Satt9. Дорожки 1–� – фрагменты ДНК 
сортов, М – маркер молекулярного веса 

100 bp DNA Ladder 
 

Аллели SSR-локусов представлены на 
фореграммах фрагментами ДНК разного 
молекулярного веса (длины пар нуклео-
тидов). На рисунке 3 показаны фореграм-
мы результатов амплификации ДНК 
некоторых сортов по локусу Satt9, вы-
явившему наибольшее количество алле-
лей 5. Нумерацию их по каждому локусу 
проводили следующим образом: фраг-
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мент ДНК с максимальным значением 
молекулярного веса обозначали цифрой 1 
(дорожки 1, 9) и далее по мере уменьше-
ния молекулярного веса цифрами 2 (до-
рожка 3), 3 (дорожки 2, 7), 4 (дорожки 4, 
8) и 5 (дорожки 5, 6).   

Для всех изученных сортов сои селек-
ции ВНИИМК получены уникальные на-
боры аллелей. Различия наблюдались по 
одному и более локусам. К примеру, сор-
та Лань, Валента, Рента, РВБ и Лакта, от-
личаются друг от друга по одному локусу 
Satt9. У остальных сортов есть отличия по 
двум и более локусам. Линии Д-6 и Д-� 
являются сестринскими и поэтому очень 
похожи, но все же их можно различить по 
локусу Sat1 (таблица).  

 
Таблица  

  

Формулы генотипов сои селекции ВНИИМК 
 

Сорт Формула 
Лань (ВНИИМК) А2B2C2D1E1F1G2H�I2 

Лира (-//-) A1B1C1D�E2F1G2H2I2 

Фора (-//-) A2B1C2D2E1F�G1H�I2 

Валента (-//-) A�B2C2D�E1F2G2H�I2 

Дельта (-//-) A�B2C2D�E1F1G2H�I2 

Парма (-//-) A�B1C1D�E2F2G2H2I2  

Рента (-//-) A�B2C2D2E1F2G2H�I2 

РВБ (-//-) A�B2C2D�E1F2G2H�I2 

РВФ (-//-) A2B2C2D2E1F2G2H�I2 

Веста (-//-) A2B1C�D�E1F1G2H�I2 

Вилана (-//-) A�A�B2C2D1E1F2G2H�I2 

Лакта (-//-) A2B2C2D2E1F1G2H�I2 

Ника (-//-) A2B2C2D1E2F1G2H�I2 

Дива (-//-) A2B2C1D�E1F1G2H�I2 

Диана (-//-) A2B1C2D2E�F2G2H�I2 

Памела (-//-)  A�B1C2D�E1F�G2H�I2 

Д-� (-//-) A1B2C1D�E2F1G2H2I2 

Д-� (-//-) A1B2C1D�E2F2G2H2I2 

Альба (-//-) A2B2C2D�E2F�G2H�I2 

Трембита (-//-) A�B2C�D�E2F�G2H2I2 

Лиана (-//-) A�B2C�D2E2F2G2H2I2 

Лада (-//-) A�B2C�C2D�E2F2G2H2I2 

Б-2 (-//-) A2B2C�D1E1F1G2H�I2 

 Примечание: код локуса A – Satt1; B – Satt2; 
 C – Satt�; D – Satt�; E – Soypr1; F – Sat1; G – Sat��; 
H – Soyhsp1��, I – Soygy2 
 

Для каждого сорта на основании полу-
ченного набора аллелей микросателлит-
ных локусов были составлены молеку-
лярно-генетические паспорта или, так на-

зываемые, генетические формулы гено-
типов. Большими буквами латинского 
алфавита был обозначен код локуса, а 
нижний индекс – аллельное состояние 
данного локуса. В качестве примера в 
таблице представлены молекулярно-
генетические формулы изученных сортов 
сои. 

Выводы. В результате проведенной 
работы было установлено, что дискрими-
национный потенциал изученной маркер-
ной системы достаточно высокий для 
того, чтобы использовать ее для иденти-
фикации и паспортизации сортов куль-
турной сои. Изучение внутрисортового 
полиморфизма микросателлитных локу-
сов ДНК выявило генетическую неодно-
родность сортов сои Лада и Вилана. С 
использованием системы из девяти SSR-
маркеров были идентифицированы 23 
сорта селекции ВНИИМК, для каждого из 
них получены уникальные наборы алле-
лей. На основании данных об аллельном 
разнообразии изученных микросателлит-
ных локусов разработаны молекулярно-
генетические формулы, которые предло-
жено использовать как соответствующие 
паспорта для идентификации и сертифи-
кации сортов сои. 
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