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Актуальность. С помощью современных молекулярно-генетических методов анализа можно существенно ускорить 
процесс создания новых сортов, упростить и повысить точность оценки исходного материала. В настоящеи�  работе 
изучена эффективность использования техник SSR- и SCoT-маркирования для оценки генетическои�  структуры кол-
лекции образцов раи� граса пастбищного и однолетнего и определения набора сортоспецифичных маркеров для ДНК- 
идентификации.
Материалы и методы. Геномную ДНК выделяли из суммарнои�  навески 30 проростков от каждого из 15 исследуемых 
образцов с помощью модифицированного SDS-метода. Для анализа сортов раи� граса использовали 20 SSR- и 22 SCoT-
маркера. Определили показатели эффективности для информативных локусов. Генетические взаимосвязи между 
сортами оценили с помощью дендрограммы, составленнои�  методом Neighbor-Joining (NJ), и путем анализа на основе 
баи� есовскои�  модели.
Результаты. Для оценки генетического полиморфизма видов и сортов раи� граса были отобраны 7 SSR-локусов, для ко-
торых выявлено 110 аллельных вариантов (34 аллели оказались уникальными для отдельных сортов), и 9 SCoT-
локусов, для которых выявлено 78 полиморфных фрагментов амплификации (28 из них являлись сортоспецифичны-
ми). Дендрограмма сходства и моделирование в программе Structure v.2.3.4 по результатам SSR- и SCoT-анализов рас-
пределили сорта согласно видовои�  принадлежности, уровню плоидности, происхождению и сходству по основным 
признакам. С помощью анализа главных координат (PCoA), проведенного на основе объединенных данных бинарных 
матриц, построена многомерная диаграмма генетических взаимосвязеи�  между сортами раи� граса.
Заключение. Системы SSR- и SCoT-маркирования оказались достаточно эффективными для изучения генетического 
полиморфизма и различения видов и сортов раи� граса. Обнаружены уникальные ДНК-профили, которые можно ис-
пользовать для генетическои�  идентификации. Результаты исследования имеют практическую значимость при сорто-
вои�  идентификации и в селекции сортов разного назначения.
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Background. Current molecular and genetic approaches make it possible to accelerate ryegrass breeding, simplify source ma-
terial evaluation, and increase its accuracy. The efficiency of PCR-based SSR and SCoT marker techniques was studied in the 
context of evaluating the genetic structure of annual and perennial ryegrass accessions and defining DNA-identifying markers.
Materials and methods. Genomic DNA was isolated from the aggregate sample of 30 seedlings from each of the 15 analyzed 
cultivars according to the modified SDS DNA extraction protocol. In total, 20 SSR and 22 SCoT markers were used to assess ge-
netic polymorphism. basic parameters of the markers’ informative efficiency were identified. Genetic relationships among the 
studied cultivars were analyzed on the basis of the Neighbor-Joining dendrogram and bayesian model.
Results. To assess the genetic polymorphism of ryegrass species and varieties, 7 SSR loci were selected, for which 110 allelic 
variants were identified (34 alleles were unique for individual cultivars), and 9 SCoT loci, for which 78 polymorphic amplifica-
tion fragments were identified, with 28 being cultivar-specific. The dendrogram of genetic similarity and modeling in the Struc-
ture v2.3.4 program according to the results of SSR and SCoT analyses distributed the cultivars by their traits according to their 
species, ploidy level, origin, and similarity. based on PCoA, carried out using summarized data of SSR and SCoT analyses, a mul-
tidimensional diagram of genetic relationships among ryegrass cultivars was constructed.
Conclusions. The systems of SSR and SCoT markers appeared to be an efficient tool to reveal genetic polymorphism and iden-
tify differences among ryegrass species and cultivars. We found unique DNA profiles that can be used for genetic identification. 
The results of the study have practical significance in cultivar-specific identification and selection of cultivars for various pur-
poses.

Keywords: annual ryegrass, perennial ryegrass, DNA polymorphism, genetic structure of the collection

Acknowledgements: the research was performed within the framework of the state task according to the theme plan of the 
Federal Williams Research Center of Forage Production and Agroecology, Project No. FGGW-2022-0007 “Using adapted meth-
ods of molecular and genetic analysis of forage crops for the development of new forms, cultivars and hybrids with improved 
useful agronomic characteristics”. 
The authors thank the reviewers for their contribution to the peer review of this work.

For citation: Mavlyutov yu.M., Vertikova E.A., Shamustakimova A.O., Klimenko I.A. Genetic structure of the collection of ryegrass 
(Lolium) cultivars: a study based on SSR and SCoT markers. Proceedings on Applied Botany, Genetics and Breeding. 2023;184(3):146-
160. DOI: 10.30901/2227-8834-2023-3-146-160

IDENTIFICATION OF THE DIVERSITY OF CULTIVATED PLANTS AND THEIR 
WILD RELATIVES FOR SOLVING FUNDAMENTAL AND APPLIED PROBLEMS

ОРИГИНАЛЬНАЯ СТАТЬЯ • ORIGINAL АRTICLE

147ТРУДы пО пРИКЛАДНОй бОТАНИКЕ, ГЕНЕТИКЕ И СЕЛЕКЦИИ /
PROCEEDINGS ON APPLIED bOTANy, GENETICS AND bREEDING. 2023;184(3):146-160



Введение

Важнеи� шим фактором устои� чивого развития сель-
ского хозяи� ства и наращивания производства полноцен-
нои�  животноводческои�  продукции для обеспечения по-
требностеи�  населения является создание стабильных 
кормовых агроэкосистем, которые включают природные 
кормовые угодья и многолетние травы на пашне. Для лу-
гового и полевого травосеяния России определяющее 
значение имеют злаковые травы. Они составляют более 
90% рациона животных при кормлении на сенокосах 
и пастбищах, служат источником сырья при заготовке 
сена и силоса. В системе земледелия многолетние зла-
ковые травы повышают плодородие почв, обогащая их 
органическими веществами, способствуют укреплению 
агроландшафтов и улучшению экологическои�  обстанов-
ки. Некоторые виды широко используются при залуже-
нии откосов дорог, газонов и стадионов (Kosolapov et al., 
2013b).

Одним из наиболее распространенных видов зла-
ковых трав в зоне достаточного увлажнения является 
раи� грас (Lolium L.). при создании культурных пастбищ 
и сенокосов в северо-западных, западных и центральных 
регионах России в травосмесях используются в основном 
раи� грас пастбищныи� , или раи� грас многолетнии�  (L. peren­
ne L.), и раи� грас однолетнии�  (вестервольдскии� ) (L. multi­
florum Lam. var. westerwoldicum Wittm.). Растения этих ви-
дов хорошо развиваются на умеренно влажных, плодо-
родных суглинистых, глинистых и супесчаных почвах, 
при благоприятных условиях могут давать высокие уро-
жаи сухого вещества (более 80 ц с 1 га), отличаются хоро-
шеи�  отавностью и ценными кормовыми свои� ствами. Се-
лекционная работа с раи� грасом направлена на выведе-
ние высокопродуктивных долголетних сортов c повы-
шеннои�  зимостои� костью и устои� чивостью к болезням 
(Kosolapov et al., 2013a).

Существенно ускорить процесс создания новых сор-
тов и в достаточно короткие сроки отследить наследова-
ние хозяи� ственно ценных признаков в потомстве позво-
ляет применение в селекции современных молекулярно-
биологических подходов. На основе методов ДНК-марки-
рования оптимизируют работу, связанную с поиском 
и рациональным использованием генетических ресур-
сов, проводят дифференциацию исходного материала, 
осуществляют подбор родительских форм и контроль ре-
зультатов гибридизации (Klimenko et al., 2019). Широкое 
использование молекулярных маркеров в системе Госу-
дарственного сортоиспытания поможет снизить затра-
ты при оценке соответствия новых селекционных дости-
жении�  критериям отличимости, однородности и ста-
бильности (ООС-тест) (Kilchevsky, Khotyleva, 2012). 

Особое значение методы ДНК-типирования приобре-
тают в работе с перекрестноопыляемыми злаковыми 
культурами, характеризующимися высокои�  межсорто-
вои�  и внутрисортовои�  гетерогенностью при значитель-
нои�  степени сходства по морфологическим признакам 
(Loera-Sánchez et al., 2019). Однако для успешного выпол-
нения задач исследования необходимо учитывать пре-
имущества и недостатки маркеров различных типов, 
техническую сторону проведения анализа, финансовые 
затраты и особенности изучаемои�  культуры (Amar et al., 
2011; Sukhareva, Kuluev, 2018). 

Для генотипирования популяции�  и образцов разных 
видов раи� граса применяются как доминантные (RAPD, 
AFLP, SRAP, ISSR), так и кодоминантные маркеры (SSR 
и SNP) (Kubik et al., 2001; Wang et al., 2009; Liu et al., 2018; 

Pasquali et al., 2022). В нашеи�  работе при оценке генети-
ческои�  изменчивости сортов пастбищного и однолетне-
го раи� граса использовали полиморфные микросателлит-
ные локусы (SSR – Simple Sequence Repeats) и относитель-
но новую систему SCoT-маркеров (SCoT – Start Codon Tar­
geted Polymorphism), разработанных на основе выявле-
ния различии�  в коротких консервативных участках, 
фланкирующих ATG-стартовыи�  кодон в генах растении�  
(Collard, Mackill, 2009). Выбор SSR-локусов обусловлен их 
кодоминантнои�  природои� , многочисленностью и равно-
мерным распределением по геному, а также высоким 
уровнем выявляемого полиморфизма. преимуществом 
мультилокусных SCoT-маркеров является способность 
маркировать ДНК, ассоциированную с кодирующими 
участками генома. Для этого, как и в случае применения 
RAPD-маркеров, используются одиночные праи� меры. 
Отличительные особенности SCoT-маркеров – большая 
длина используемых праи� меров (18 нуклеотидов), обес-
печивающая высокую воспроизводимость результатов, 
а также простота выполнения и доступность анализа. 
Основным недостатком маркеров этои�  группы считается 
их доминантная природа. Несмотря на это, в последние 
годы SCoT-маркеры все чаще используются для ДНК-ти-
пирования злаковых культур (Zeng et al., 2014; Jiang et al., 
2014; yan et al., 2016).

Цель исследования заключалась в изучении полимор-
физма и генетическои�  структуры коллекции образцов 
раи� граса и оценке эффективности SSR- и SCoT-маркеров 
в качестве инструмента ДНК-идентификации сортов 
и видов.

Материалы и методы

Растительный материал и выделение ДНК. 
Объектом исследования служили 15 сортов пастбищ-
ного и однолетнего раи� граса разного эколого-геогра-
фического происхождения, переданные для исследова-
ния Центром коллективного пользования «биологиче-
ские коллекции кормовых растении� » Федерального 
научного центра кормопроизводства и агроэкологии 
имени В.Р. Виль ямса» (ФНЦ «ВИК им. В.Р. Вильямса») 
(табл. 1). Геномную ДНК выделяли модифицирован-
ным SDS-методом из суммарнои�  навески части расти-
тельнои�  ткани («балк-образец») 30 семидневных про-
ростков от каждого сорта (Klimenko et al., 2020). Конеч-
ная концентрация ДНК всех образцов была доведена до 
30 нг/мкл. 

SSR-анализ. Набор из 20 микросателлитных марке-
ров для генотипирования образцов раи� граса составлен 
на основе анализа данных литературных источников 
(табл. 2). 

В реакционнои�  смеси для проведения пЦР объемом 
20 мкл содержалось: 3 мкл 10×Taq Turbo buffer, 0,4 мкл 
50x dNTP mix (10 мМ каждого из дезоксинуклеотидов), 
0,3 мкл Taq-ДНК полимеразы 5 е. а./мкл, 1 мкл образца 
ДНК 30 нг/мкл, а также по 1 мкл каждого праи� мера 
(10 мкМ) и 13,3 мкл деионизированнои�  воды. Амплифи-
кацию матричнои�  ДНК с праи� мерами осуществляли 
в термоциклере bio-Rad T100 (bio-Rad, США) по програм-
мам, предложенным в литературных источниках (см. 
табл. 2).

Размер полученных пЦР-фрагментов предваритель-
но определяли с использованием пакета программ Image 
Lab version 6.0.1 в сравнении с маркером молекулярного 
веса 100 bp Ladder GeneRuler (Thermo Fisher Scientific, 
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Таблица 1. Сорта райграса пастбищного и однолетнего, их происхождение и уровень плоидности

Table 1. The studied perennial and annual ryegrass cultivars, their origin, and ploidy level 

Таблица 2. SSR-маркеры для анализа сортов райграса

Table 2. SSR markers for the PCR analysis of ryegrass cultivars

Сорт /
Cultivar

Вид /
Species

Происхождение (оригинатор) /
Origin (originator)

Плоидность /
Ploidy level

Агат

Раи� грас пастбищныи�  
(Lolium perenne L.)

ФНЦ «ВИК им. В.Р. Вильямса» 4n* 

Дуэт ФНЦ «ВИК им. В.Р. Вильямса» 4n*

ВИК 66 ФНЦ «ВИК им. В.Р. Вильямса» 4n* 

Карат ФНЦ «ВИК им. В.Р. Вильямса» 4n*

Феникс ФНЦ «ВИК им. В.Р. Вильямса» 4n*

ВИК 22 ФНЦ «ВИК им. В.Р. Вильямса» 2n*

Ленинградскии�  809 ФГбНУ «ФИЦ картофеля имени А.Г. Лорха» –

Вея Калининградскии�  НИИСХ – филиал ФНЦ 
«ВИК им. В.Р. Вильямса» –

Веи� мар ФГбНУ «Федеральныи�  научныи�  центр 
лубяных культур» 2n**

Выль ФНЦ «ВИК им. В.Р. Вильямса»
ФИЦ Коми НЦ УрО РАН 4n**

Рапид

Раи� грас однолетнии�  
(вестервольдскии� ) 
(Lolium multiflorum Lam. 
var. westerwoldicum 
Wittm.)

ФНЦ «ВИК им. В.Р. Вильямса» 4n*

Московскии�  74 ФНЦ «ВИК им. В.Р. Вильямса» 2n*

Roznovsky Чехия 2n*** 

Sprint Дания 2n**** 

Изорскии� ФГбНУ «ФИЦ картофеля имени А.Г. Лорха» 2n*****

примечание / Note: * Kosolapov et al., 2019; ** https://reestr.gossortrf.ru; *** Fojtí�k, 1994; **** bostan et al., 2022; 
***** Dyachenko et al., 2016

Название SSR-
маркера /
SSR marker 
name

Последовательность праймеров
(5’-3’) F/R /
Primer sequence (5’-3’) F/R

Температура отжига 
праймеров (Tm), °C /
Annealing temperature 

(Tm), °C

Ссылка на 
литературный 
источник /
Reference

LPSSRh01h06 ATTGACTGGCTTCCGTGTT/
CGCGATTGCAGATTCTTG 53,8

(Wang et al., 2009)

LPSSRh03b01 ACACTCCACTAGGATTTCT/
CTGAATTTGGCTAGTATAAA 46,3

LPSSRk12d11 GCAAGAGCTAGGTCTCGACAACAA/
TGGGGAGGACAAGGCCATAAACAA 63,1

LPSSRk02e08 TCTGAAAGCCCGAGTGAGCG/
CGACTGTGGCAGGGATGACG 61,8

LPSSRk03b03 GGGAATCTGGCAGAAGTATCACGT/
GAAGATCTGGCCAAGTCTAATCCG 62,0

LPSSRk15h05 GGCACTTTATTGCTTTGGTTAGTC/
AAATCCTTAGATTGGTCGGTCATG 58,9
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США) после электрофореза в 1,6-процентном агарозном 
геле (50 V в течение 2 часов). Для последующего анализа 
отобрали 7 пар праи� меров, позволяющих выявлять от-
четливые продукты амплификации со всеми исследуе-
мыми образцами при наличии полиморфизма. Ампли-
коны, полученные с данными SSR-праи� мерами, разде-
ляли с применением автоматическои�  системы капил-
лярного электрофореза Qsep1 Plus (biOptic Inc., Таи� вань) 
и анализировали с помощью программного обеспече-
ния Q-Analyzer.

Анализ с использованием SCoT-маркеров. SCoT-мар-
керы для генотипирования образцов раи� граса были вы-
браны на основе данных литературных источников 
(табл. 3). 

Общии�  объем пЦР-смеси составлял 20 мкл и содер-
жал 2 мкл 10×Taq Turbo buffer, 0,4 мкл 50x dNTP mix 
(10 мМ каждого из дезоксинуклеотидов), 0,2 мкл Taq-Д-
НК полимеразы 5 е. а./мкл, 1 мкл ДНК (концентрации 
30 нг/мкл), 1 мкл праи� мера (8 мкМ), 15,4 мкл деионизи-

рованнои�  воды. пЦР осуществлялась на приборе bio-
Rad T100 (bio-Rad, США). Режим амплификации был сле-
дующии� : 94°С - 3 мин; далее 35 циклов: 94°C – 1 мин, 
50°C – 1 мин, 72°C – 1 мин; финальная элонгация при 
72°C – 5 мин. полученные пЦР-продукты разделяли 
в 1,6-процентном агарозном геле при 50 V в течение 2 ча-
сов, а затем с помощью программного обеспечения Image 
Lab version 6.0.1 (bio-Rad, США) определяли их размеры 
в сравнении с маркером молекулярного веса 1 kb DNA 
Ladder («Евроген», Россия). 

Анализ данных. На основании полученных данных 
составляли бинарные матрицы, где присутствие фраг-
мента определеннои�  длины обозначали как «1», а отсут-
ствие – «0». В анализе учитывали только отчетливые 
и воспроизводимые ампликоны. Для вычисления значе-
нии�  эффективного числа аллелеи�  (Ne) и показателя ге-
терозиготности, или генетического разнообразия по 
Нею (He), а также проведения PCoA-анализа применяли 
программное обеспечение GenAlEx 6.5 (Peakall, Smouse, 

Таблица 2. Окончание

Table 2. The end

Название SSR-
маркера /
SSR marker 
name

Последовательность праймеров
(5’-3’) F/R /
Primer sequence (5’-3’) F/R

Температура отжига 
праймеров (Tm), °C /
Annealing temperature 

(Tm), °C

Ссылка на 
литературный 
источник /
Reference

G02_025 GAGTTTGAAGATCCCCGTGA/
GCCATGATGCAGAAGAAGGT 60

(Studer et al., 2008)

G03_039 GCTCCAGGACTTCTTCAACG/
GCTGCTCGTACTGCTCGTAG 60

G03_089 TCACCAACACCACACTCCTC/
GCTGCTCGTACTGCTCGTAG 60

G04_092 GGACTTGCAAAGTCAATCAGC/
CTCGAACTGGTTCCCGAATA 60

G05_044 GACCGATTGGAACCAACAAC/
CGATGCTTTCAGCGGTTAAT 60

G05_046 TACCTCCAGCAACAGCTTCA/
TTCTGAAACTGGCTGCAATG 60

G07_058 AAGGAGCTCCAGCAAGATGA/
GGGGGAGAGGCTTCAATAAC 60

G01_002 CAAGACCAAACCGAGAGAGG/
TCTCCTCCTCGACTTCCAGA 60

AJ872206 GTGCAGCAGTTTGAATTGGA/
AGCATCGGGAGCTATGAATG 55

(Lauvergeat et al., 2005)
AJ872214 AGGTGTCCTGTTGCTTTGGA/

TTTACCCCCAGGGATCAAAT 55

AJ872228 CCAACTAGACAAAGGGGATTG/
GGAGAGCACCATTCATCCAT 55

AJ872232 CTTGTCGTCCTTGTTGGGAG/
ATATTCTGGATCGTGGCGTT 55

LP165 CCATCACCTCCACTAT/
AGCTCGCAGTCTGTTG 55

(Kubik et al., 2001)
M4136 AGAGACCATCACCAAGCC/

TCTGGAAGATTTCCTTG 55
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2006). показатели информативности праи� меров (PIC), 
разрешающеи�  способности (Rp) и значения маркерного 
индекса (MI) определяли с использованием онлаи� н-ре-
сурса IMEC (Amiryousefi et al., 2018). Дендрограмму на 
основе генетических дистанции�  между исследуемыми 
образцами составляли с помощью программы DARwin 
6.0.21 (Perrier, Jacquemoud-Collet, 2006). Использовали 
оценку достоверности результатов посредством бут-
стреп-анализа на основании 10 000 реплик. Для оценки 
генетическои�  структуры изучаемых сортов применяли 
программу STRUCTURE 2.3.4 (Pritchard et al., 2000; Falush 
et al., 2003) с установкои�  значении�  гипотетических попу-
ляции�  (K) от 1 до 10, а также вводом 10 000 повторов 
burn-in period и 10 000 итерации�  MCMC (Markov Chain 
Monte Carlo). по результатам анализа определяли опти-
мальное количество кластеров с помощью метода Evanno 
(Evanno et al., 2005) и онлаи� н-ресурса Structure Harvester 
(Earl, VonHoldt, 2012). 

Результаты

SSR-анализ. Из 20 протестированных SSR-маркеров 
для последующего анализа отобрано семь информатив-
ных, с которыми были получены воспроизводимые про-
дукты амплификации для всеи�  коллекции образцов 
(табл. 4). 

Для 7 наиболее полиморфных SSR-локусов выявле-
но 110 аллелеи� , из которых 34 (30,9%) оказались уни-
кальными для отдельных сортов. при этом их размер 
варьировал от 140 до 652 пн. Наиболее полиморфным 
оказался локус G07_058, в нем выявлено 35 аллелеи� . 
Наименьшим полиморфизмом характеризовался локус 
LPSSRh01h06 (обнаружено 5 аллелеи� ). С микросателлит-
ным локусом – G07_058 – получили максимальное коли-
чество сортоспецифичных аллелеи�  – 10, а с праи� мерами 
к маркерам LPSSRh01h06 и LPSSRk03b03 – минимальное 
(два).

Таблица 3. SCoT-маркеры для ПЦР-анализа сортов райграса

Table 3. SCoT markers for the PCR analysis of ryegrass cultivars

Название /
Marker name

Последовательность праймера (5’-3’) /
Primer sequence (5’-3’)

Источник /
Reference

SCoT 02 CAACAATGGCTACCACCC

(Collard, Mackill, 2009)

SCoT 20 ACCATGGCTACCACCGCG

SCoT 23 CACCATGGCTACCACCAG

SCoT 31 CCATGGCTACCACCGCCT

SCoT 06 CAACAATGGCTACCACGC

SCoT 13 ACGACATGGCGACCATCG

SCoT 21 ACGACATGGCGACCCACA

SCoT 32 CCATGGCTACCACCGCAC

SCoT 15 ACGACATGGCGACCGCGA

SCoT 17 ACCATGGCTACCACCGAG

SCoT 35 CATGGCTACCACCGGCCC

SCoT 22 AACCATGGCTACCACCAC

SCoT 28 CCATGGCTACCACCGCCA

SCoT 11 AAGCAATGGCTACCACCA

SCoT 26 ACCATGGCTACCACCGTC

SCoT 08 CAACAATGGCTACCACGT

SCoT 07 CAACAATGGCTACCACGG

SCoT 36 GCAACAATGGCTACCACC

SCoT 63 ACCATGGCTACCACGGGC

(Jiang et al., 2014)SCoT 60 ACAATGGCTACCACCACA

SCoT 59 ACAATGGCTACCACCATC

SCoT 40 CAATGGCTACCACTACAG (Safari et al., 2019)

ТРУДы пО пРИКЛАДНОй бОТАНИКЕ, ГЕНЕТИКЕ И СЕЛЕКЦИИ /
PROCEEDINGS ON APPLIED bOTANy, GENETICS AND bREEDING. 2023;184(3):146-160

   •   184 (3), 2023   •   

151

Mavlyutov Yu.M., Vertikova E.A., Shamustakimova A.O., Klimenko I.A. 



по результатам SSR-анализа сортов раи� граса паст-
бищного и однолетнего определены показатели генети-
ческои�  изменчивости (табл. 5). Значение эффективного 
числа аллелеи�  находилось в диапазоне от 1,17 (для локу-
са G05_044) до 1,51 (для локуса G04_092) и в среднем со-
ставляло 1,35. Для локусов AJ872206 и G04_092 выявлен 
максимальныи�  показатель генетического разнообразия 
по Нею (0,31), а для локуса G05_044 – минимальныи�  
(0,14).

Наибольшеи�  величинои�  индекса полиморфизма (PIC) 
(0,37) характеризовался локус G03_089, наименьшеи�  
(0,20) – SSR-локус G05_044. при этом разрешающая 
способность была максимальнои�  при использовании 
праи� меров к локусу G07_058 и составляла 11,70, тогда 

как минимальным значением данного показателя (2,10) 
характеризовался локус G03_089. показатели маркерно-
го индекса варьировали от 0,013 с использованием локу-
са G03_089 до 0,002 – для G05_044. 

Для выявления генетических взаимосвязеи�  между 
исследуемыми сортами и определения их генетическои�  
структуры составлена дендрограмма методом Neighbor-
Joining (NJ) с помощью программы DARwin и осуществлен 
анализ на основе баи� есовскои�  модели в программе Struc-
ture (рис. 1, а, б). 

На дендрограмме (см. рис. 1, а), основаннои�  на гене-
тических дистанциях, наблюдается группировка изучае-
мых сортов по трем отчетливым кластерам. В первом 
кластере объединились сорта раи� граса пастбищного, где 

Таблица 4. Информативные SSR-маркеры, отобранные для анализа сортов райграса

Table 4. List of informative SSR markers used for the analysis of ryegrass cultivars

Название 
маркера /
Marker name

Число полиморфных 
ПЦР-продуктов /
Total number of 
polymorphic 
amplification 
fragments

Число уникальных
фрагментов ДНК /
Number of cultivar-
specific fragments

Процент 
уникальных 

фрагментов, % /
Ratio of cultivar-
specific fragments 

(%)

Размер ПЦР-
продуктов, пн /
Size range of PCR 
products (bp)

G05_044 18 7 38,9 449–652

G07_058 35 10 28,6 279–431

G03_089 6 2 33,3 300–334

G04_092 19 4 21,1 188–249

AJ872206 15 7 46,7 143–263

LPSSRh01h06 5 2 40,0 140–188

LPSSRk03b03 12 2 16,7 264–351

Сумма Total 110 34 – –

Среднее Mean 15,7 4,9 32,2 –

Таблица 5. Показатели эффективности информативных SSR-маркеров, 
использованных для анализа сортов райграса пастбищного и однолетнего 

Table 5. Parameters of the effectiveness of the informative SSR markers 
for analyzing annual and perennial ryegrass cultivars

Название 
маркера /
Marker name

Эффективное 
число аллелей 

(Ne) /
Effective 
number of 
alleles (Ne)

Генетическое 
разнообразие 
по Нею (He) /
Nei’s gene 

diversity (He)

Показатель 
информативности 
праймеров (PIC) /
Polymorphism 

information content 
(PIC)

Показатель 
разрешающей 
способности 
маркера (Rp) /
Resolving power 

(Rp)

Маркерный 
индекс 
(MI) /

Marker index 
(MI)

G05_044 1,17 0,14 0,20 6,40 0,002

G07_058 1,20 0,16 0,24 11,70 0,003

G03_089 1,45 0,28 0,37 2,50 0,013

G04_092 1,51 0,31 0,32 7,90 0,007

AJ872206 1,45 0,31 0,25 5,50 0,004

LPSSRh01h06 1,37 0,23 0,32 2,10 0,008

LPSSRk03b03 1,27 0,20 0,28 5,20 0,005

Среднее Mean 1,35 0,23 0,28 5,90 0,01
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наиболее генетически близкими оказались ‘Агат’ и ‘Дуэт’ 
(84% уровень бутстреп-поддержки). В эту же группу во-
шли сорта ‘ВИК 66’ и ‘Карат’.

Второи�  кластер состоит из сортов раи� граса однолет-
него – ‘Рапид’, ‘Московскии�  74’ и ‘Roznovsky’ (с уровнем 
бутстреп-поддержки 86%), а также ‘Изорскии� ’ и ‘Sprint’ 
(с бутстреп-поддержкои�  37%). 

В третьем кластере сгруппировались сорта раи� граса 
пастбищного, среди которых наибольшее сходство обна-
ружено между сортами ‘Веи� мар’ и ‘Выль’ (76-процент-
ныи�  уровень бутстреп-поддержки), а также ‘ВИК 22’ 
и ‘Вея’ (уровень бутстреп-поддержки – 39%). Обособлен-
ным положением на ветвях генеалогического дерева ха-
рактеризовался сорт раи� граса пастбищного ‘Феникс’. 

Оценка генетическои�  структуры коллекции сортов 
на основе баи� есовскои�  модели методом Evanno выяви-
ла оптимальное количество кластеров (K = 9), характе-
ризующее их филогенетические взаимосвязи (см. 
рис. 1, б). На графике распределения частот аллелеи�  на-
блюдается соответствие группировки образцов ре-
зультатам кластеризации с использованием NJ-дендро-
граммы. Однако выявлены и некоторые расхождения. 
Так, в составе коллекции раи� граса пастбищного выде-
ляются сорта ‘ВИК 66’ и ‘Карат’.

Анализ с использованием SCoT-маркеров. Из 22 
праи� меров на SCoT-маркеры, включенных в исследова-
ние, 9 оказались информативными, генерирующими от-
четливые и воспроизводимые продукты амплификации 
(табл. 6).

Всего для 9 SCoT-маркеров удалось получить 78 по-
лиморфных пЦР-продуктов, из которых 28 (35,9%) явля-
лись сортоспецифичными. Размер их варьировал от 424 
до 2348 пн. Максимальным числом полиморф ных фраг-
ментов амплификации (14) отмечен маркер SCoT 35, 
с ним же выявлено наибольшее количество уникаль-
ных ампликонов. В среднем для одного SCoT-маркера 
получили 8 фрагментов полиморфнои�  амплифициро-
ваннои�  ДНК, из которых 3,1 являлись сортоспеци фич-
ными. 

показатель информативности праи� меров находился 
в диапазоне от 0,28 (для маркера SCoT 06) до 0,37 (для 
маркеров SCoT 32, SCoT 02 и SCoT 20) (табл. 7). Макси-
мальная разрешающая способность (5,6) определена для 
маркера SCoT 20, минимальная (1,07) – для SCoT 15. Сред-
ние значения эффективного числа аллелеи�  и генного 
разнообразия по Нею составляли 1,38 и 0,23 соответ-
ственно. 

Дендрограмма, составленная методом Neighbor-Join-
ing, и результаты анализа генетическои�  структуры ис-
следуемых сортов, проведенного с использованием баи� е-
совскои�  модели, приведены на рисунке 2, а, б. 

В результате кластеризации (см. рис. 2, а) сортового 
материала выделены 2 отчетливые группы образцов 
с уровнем бутстреп-поддержки 44 и 61% соответствен-
но. первая группа – сорта раи� граса пастбищного (‘Агат’, 
‘Дуэт’, ‘ВИК 66’, ‘Феникс’, ‘Веи� мар’, ‘Выль’, ‘Карат’). Во вто-
ром кластере со 100-процентнои�  бутстреп-поддержкои�  
расположились сорта раи� граса однолетнего (‘Рапид’, ‘Мо-
сковскии�  74’, ‘Изорскии� ’, ‘Roznovsky’, ‘Sprint’) и образцы, 

Рис. 1. Дендрограмма сходства (а) и генетическая структура (б) 
сортов райграса пастбищного и однолетнего по результатам SSR-анализа.  

Цветовые коды соответствуют выявленным кластерам, цифровые – названиям сортов (см. табл. 1) 
Fig. 1. Neighbor-Joining dendrogram (a) and genetic structure (б) 

of Lolium perenne L. and L. multiflorum Lam. var. westerwoldicum Wittm. cultivars based on the SSR analysis.
Color codes represent the identified clusters, and digital codes indicate the names of cultivars (see Table 1)

ТРУДы пО пРИКЛАДНОй бОТАНИКЕ, ГЕНЕТИКЕ И СЕЛЕКЦИИ /
PROCEEDINGS ON APPLIED bOTANy, GENETICS AND bREEDING. 2023;184(3):146-160

   •   184 (3), 2023   •   

153

Mavlyutov Yu.M., Vertikova E.A., Shamustakimova A.O., Klimenko I.A. 



Таблица 6. Информативные SCoT-маркеры для анализа сортов райграса

Table 6. List of informative SCoT markers used for the analysis of ryegrass cultivars

Название 
маркера /
Marker 
name

Число полиморфных 
фрагментов 

амплификации /
Total number of 
polymorphic 
amplification 
fragments

Число уникальных 
фрагментов ДНК /
Number of cultivar-
specific fragments

Процент
уникальных 

фрагментов, % /
Ratio of cultivar-
specific fragments 

(%)

Размер ПЦР-
продуктов, пн /
Size range of PCR 
products (bp)

SCoT 06 12 5 41,7 838–2336

SCoT 23 7 3 37,5 1334–2154

SCoT 13 5 3 50,0 1576–2348

SCoT 32 6 1 12,5 424-957

SCoT 35 14 6 42,9 502–1473

SCoT 15 6 4 57,1 783–1344

SCoT 02 6 0 0,0 847–1963

SCoT 17 11 3 27,3 989–2320

SCoT 20 11 3 25,0 889–2443

Сумма Total 78 28 – –

Среднее 
Mean 8,7 3,1 32,7 –

Таблица 7. Показатели информативности SCoT-маркеров для анализа сортов райграса 

Table 7. Parameters of the effectiveness of the informative SCoT markers 
for analyzing annual and perennial ryegrass cultivars

Название 
маркера /
Marker 
name

Эффективное 
число аллелей 

(Ne) /
Effective number 
of alleles (Ne)

Генетическое 
разнообразие 
по Нею (He) /
Nei’s gene 

diversity (He)

Показатель 
информативности 
праймеров (PIC) /
Polymorphism 
information 
content (PIC)

Показатель 
разрешающей 
способности 
маркера (Rp) /
Resolving power 

(Rp)

Маркерный 
индекс (MI) /
Marker index 

(MI)

SCoT 06 1,27 0,19 0,28 4,40 0,005

SCoT 23 1,26 0,18 0,31 2,80 0,007

SCoT 13 1,36 0,20 0,36 1,60 0,012

SCoT 32 1,47 0,27 0,37 3,50 0,016

SCoT 35 1,38 0,23 0,31 4,90 0,007

SCoT 15 1,16 0,12 0,35 1,07 0,01

SCoT 02 1,63 0,34 0,37 3,60 0,02

SCoT 17 1,43 0,25 0,34 4,80 0,009

SCoT 20 1,46 0,27 0,37 5,60 0,014

Среднее 
Mean 1,38 0,23 0,34 3,59 0,01
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относящиеся к виду раи� грас многолетнии�  (‘ВИК 22’, ‘Ле-
нинградскии�  809’ и ‘Вея’).

Анализ результатов методом Evanno с помощью он-
лаи� н-ресурса Structure Harvester показал, что наиболее 
вероятным оказывается разделение исследуемои�  кол-
лекции на 8 кластеров (см. рис. 2, б). Структура частот ал-
лелеи�  распределилась в основном в соответствии с видо-
вои�  принадлежностью исследуемых сортов. при этом, 
как и при построении дендрограммы генетического 
сходства, в коллекции образцов раи� граса пастбищного 

выделялись сорта ‘ВИК 22’, ‘Ленинградскии�  809’, ‘Вея’. 
Внутри группы, состоящеи�  из образцов раи� граса одно-
летнего, обнаружена разнородность генетическои�  струк-
туры сортов ‘Roznovsky’, ‘Sprint’ и ‘Изорскии� ’. 

На основе общих данных бинарных матриц (скри-
нинг с использованием SSR- и SCoT-маркеров) проведен 
анализ методом главных координат (PCoA-анализ), кото-
рыи�  позволил в графическои�  форме с минимальным ис-
кажением визуализировать генетические взаимосвязи 
между образцами исследуемои�  коллекции (рис. 3).

Рис. 2. NJ дендрограмма (а) и генетическая структура (б) сортов райграса пастбищного и однолетнего 
по результатам генотипирования с использованием SCoT-маркеров. 

Цветовые коды соответствуют выявленным кластерам, цифровые – названиям сортов (см. табл. 1)
Fig. 2. Neighbor-Joining dendrogram (a) and genetic structure (б) 

of Lolium perenne L. and L. multiflorum Lam. var. westerwoldicum Wittm. cultivars based on the SCoT analysis.
Color codes represent the identified clusters, and digital codes indicate the names of cultivars (see Table 1)

Рис. 3. Результаты PCoA-анализа сортов райграса на основе данных, полученных при генотипировании 
с использованием SSR- и SCoT-маркеров: 1 – ‘Агат’; 2 – ‘Дуэт’; 3 – ‘ВИК 66’; 4 – ‘Карат’; 5 – ‘Феникс’; 6 – ‘ВИК 22’; 
7 – ‘Ленинградскии�  809’; 8 – ‘Вея 74’; 9 – ‘Веи� мар’; 10 – ‘Выль’; 11 – ‘Рапид’; 12 – ‘Московскии�  74’; 13 – ‘Raznovsky’; 

14 – ‘Spirit’; 15 – ‘Изорскии� ’
Fig. 3. PCoA analysis of ryegrass cultivars based on using SSR and SCoT markers: 1 – ‘Agat’; 2 – ‘Duet’; 3 – ‘VIK 66’; 

4 – ‘Karat’; 5 – ‘Feniks’; 6 – ‘VIK 22’; 7 – ‘Leningradsky 809’; 8 – ‘Veya’; 9 – ‘Veymar’; 10 – ‘Vyl’; 11 – ‘Rapid’; 
12 – ‘Moskovsky 74’; 13 – ‘Raznovsky’; 14 – ‘Spirit’; 15 – ‘Izorsky’
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Значения первых двух координат многомернои�  диа-
граммы сходства составляли 44,4% и 10,2%. Таким об-
разом, суммарно они объясняют 54,6% общеи�  молеку-
лярнои�  вариации. по результатам PCoA-анализа изучае-
мые сорта разделились на три группы. первая объеди-
нила сорта раи� граса однолетнего (‘Рапид’, ‘Москов-
скии�  74’, ‘Raznovsky’, ‘Spirit’, ‘Изорскии� ’), что соответство-
вало результатам кластеризации при использовании 
SSR- и SCoT-маркеров по отдельности. Во второи�  группе 
оказались образцы раи� граса пастбищного с наименьшеи�  
генетическои�  дистанциеи�  между сортами ‘Агат’, ‘Дуэт’, 
‘ВИК 66’. Сорта ‘Феникс’, ‘Выль’, ‘Веи� мар’, ‘ВИК 22’, ‘Ленин-
градскии�  809’ и ‘Вея’ сгруппировались в обособленныи�  
кластер. 

Обсуждение

Вследствие самонесовместимои�  перекрестноопыляе-
мои�  природы раи� граса для его популяции�  характерен 
высокии�  уровень генетическои�  гетерогенности (Huff, 
1997; Forster et al., 2000; Guthridge, 2001; Kostenko et al., 
2016). при проведении молекулярно-генетического ана-
лиза таких культур необходимо использовать достаточ-
но репрезентативную выборку генотипов от каждого об-
разца и маркерную систему, обладающую высоким дис-
криминационным потенциалом (bolaric et al., 2005; Liu 
et al., 2018; Konarev, Perchuk, 2018). 

В нашеи�  работе при выделении ДНК для каждои�  по-
вторности опыта использовали по 30 проростков от каж-
дого сорта, что, по данным проведенных ранее исследо-
вании� , в популяциях перекрестноопыляемых видов поз-
воляет учесть аллели, встречающиеся с частотои�  не ме-
нее 10% (Crossa, 1989; Forster et al., 2001, Muylle et al., 
2005; Liu et al., 2018). 

при оценке межвидового и межсортового генетиче-
ского разнообразия показателями, характеризующими 
эффективность маркера, могут служить выявляемые 
с его использованием число и частота встречаемости ал-
лелеи� , ожидаемая гетерозиготность и индекс полимор-
физма (PIC). Следует учитывать также меру воспроизво-
димости результатов и частоту возникающих при анали-
зе ошибок генотипирования (Omasheva et al., 2013). 

Среднее значение эффективного числа аллелеи�  
в нашем исследовании оказалось несколько выше для 
SCoT-праи� меров и равнялось значению 1,38 (см. табл. 6). 
при этом показатель гетерозиготности в среднем по 
каждои�  из используемых систем приближался к 0,23, 
что оказалось значительно ниже значении� , определен-
ных в работе E. Pasquali с соавторами (Pasquali et al., 
2022). Исследователи анализировали по 47 индивиду-
альных генотипов от каждого из 14 сортов раи� граса 
пастбищного с применением микросателлитных мар-
керов и обнаружили, что параметры эффективного 
числа аллелеи�  и ожидаемои�  гетерозиготности состав-
ляли в среднем 19,9 и 0,65 соответственно. Вероятно, 
существенные различия в результатах анализа можно 
объяснить спецификои�  используемого в работе мате-
риала и особенностями применения «балк-стратегии», 
которая не всегда дает возможность учета редких ал-
лелеи� , встречающихся в популяции (Sweeney, Danne-
berger, 1994; Kölliker et al., 2001). 

Величина меры информационного полиморфизма, 
характеризующая способность маркера выявлять раз-
личия на генетическом уровне, оказалась выше для си-
стемы SCoT-маркирования и составила в среднем 0,34. 
при этом в работах по анализу генотипов Dactylis glome­
rata L. с помощью даннои�  техники сообщается о значе-
нии меры информационного полиморфизма, равном 

в сред нем 0,904, что превышает показатели, полученные 
в на шеи�  работе (Jiang et al., 2014). 

Средние значения PIC, рассчитанные для SSR- мар-
керов в нашем исследовании, сопоставимы с величина-
ми, определенными в работах других исследователеи�  
при генотипировании образцов злаковых трав. Так, Gang 
Nie с соавторами для оценки генетическои�  изменчиво-
сти 6 сортов раи� граса однолетнего с использованием 29 
микросателлитных маркеров определили среднее значе-
ние показателя информативности как 0,304 (Nie et al., 
2019). 

показатель разрешающеи�  способности праи� меров, 
позволяющии�  выявлять полиморфизм у большого числа 
генотипов, оказался выше на 40% при ис пользовании 
микросателлитных маркеров. Маркерныи�  индекс, 
отражающии�  общую пригодность системы в качестве 
инструмента анализа конкретнои�  культуры, был рав-
нозначным у используемых маркеров (0,01), но зна-
чительно ниже значении�  этого показателя, при ве-
денных в работе при анализе 24 генотипов овся ницы 
тростниковои�  с системои�  маркирования EST- SSR (Pir-
najmedin et al., 2020). 

Результаты кластерного анализа (см. рис. 1, а; 2, а) на 
основе генетических дистанции�  позволили распреде-
лить исследуемые сорта в соответствии с их видовои�  
принадлежностью, уровнем плоидности и основными 
хозяи� ственно ценными признаками. при этом дендро-
грамма, полученная при использовании данных SSR- 
анализа, дифференцировала образцы по видам. Так, 
в отдельную подгруппу выделились сорта, относящиеся 
к раи� грасу однолетнему. Обособленнои�  группои�  располо-
жились тетраплоидные образцы раи� граса пастбищного 
селекции ФНЦ «ВИК им. В.Р. Вильямса» (‘Агат’, ‘Дуэт’, 
‘ВИК 66’ и ‘Карат’). В общии�  кластер объединились сорта 
этого же вида, из разных географических регионов стра-
ны – ‘Веи� мар’, ‘Выль’, ‘Ленинградскии�  809’. Они характе-
ризуются общим ценным признаком – повышеннои�  зи-
мостои� костью. В этои�  же группе оказались тетраплоид-
ныи�  образец ‘Вея’ и диплоидныи�  ‘ВИК 22’. Возможно, их 
генетическая близость обусловлена схожим географиче-
ским происхождением исходного материала, поскольку 
сорт ‘Вея’ получен в Калининградском НИИСХ, а для се-
лекции сорта ‘ВИК 22’ использовались дикорастущие 
формы раи� граса из прибалтики. Генетически удаленным 
от исследуемых образцов оказался тетраплоидныи�  сорт 
раи� граса пастбищного ‘Феникс’, выведенныи�  из сложно-
гибридных популяции�  методом отбора по признакам 
долголетия и зимостои� кости. 

На дендрограмме, построеннои�  по результатам ана-
лиза с использованием SCoT-маркеров, наблюдались две 
отдельно расположенные группы образцов (см. рис. 2, а). 
В первои�  объединились сорта раи� граса пастбищного, 
во второи�  – преимущественно однолетнего и три пред-
ставителя другого вида. Среди них наиболее близкими 
с 46-процентнои�  бутстреп-поддержкои�  оказались сорта 
‘Вея’ и ‘Ленинградскии�  809’. Вероятно, в исходном мате-
риале для селекции этих сортов присутствовали формы 
раи� граса однолетнего. В этом же кластере разместился 
диплоидныи�  сорт ‘ВИК 22’ (бутсреп-поддержка 61%). 
при этом наиболее генетически близкими в группе 
раи� граса однолетнего оказались высокоурожаи� ныи�  
сорт ‘Рапид’ и ‘Московскии�  74’ селекции ФНЦ «ВИК 
им. В.Р. Вильямса». помимо них в данном подкластере 
присутствуют образцы зарубежнои�  селекции ‘Sprint’ 
(Дания) и ‘Roznovsky’ (Чехия), а также отечественныи�  
диплоидныи�  сорт ‘Изорскии� ’. 

по итогам изучения генетическои�  структуры сорто-
вого материала на основе баи� есовскои�  модели и метода 
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Evanno определено наиболее вероятное число кластеров, 
которое при анализе с SSR-маркерами составило 9, а со 
SCoT-маркерами – 8 (см. рис. 1, б; 2, б). В обоих случаях на-
блюдалась четкая дифференциация сортов в зависимо-
сти от их видовои�  принадлежности. Микросателлитные 
маркеры выявляли большую гетерогенность сортов раи� -
граса пастбищного. Напротив, сорта, относящиеся к виду 
раи� грас однолетнии� , выделялись на графике по ре-
зультатам амплификации со SCoT-праи� мерами. Это, веро-
ятно, объясняется принципом деи� ствия праи� меров, мар-
кирующих различные участки генома. 

Многомерная диаграмма генетических взаимосвязеи�  
(PCoA), полученная на основе объединенных результа-
тов анализа с SSR- и SCoT-маркерами, распределила ис-
следуемыи�  материал на три группы. На графике главных 
координат, как и в случае использования микросател-
литных локусов, наблюдается четкая дифференциация 
сортов по видам. Так, в первои�  группе расположились 
сорта раи� граса однолетнего (‘Рапид’, ‘Московскии�  74’, 
‘Raz novsky’, ‘Spirit’, ‘Изорскии� ’). Вторая группа объеди-
нила сорта вида раи� грас пастбищныи� , полученные се-
лекционерами ФНЦ «ВИК им. В.Р. Вильямса (‘Агат’, ‘Дуэт’, 
‘ВИК 66’, ‘Карат’). В третьеи�  группе наиболее генетиче-
ски близкими оказались диплоидные сорта ‘Веи� мар’ 
и ‘ВИК 22’, а также тетраплоидные ‘Феникс’ и ‘Выль’. Кро-
ме них в даннои�  группе расположились зимостои� кие об-
разцы ‘Ленинградскии�  809’ и ‘Вея’. 

при оценке эффективности используемых маркеров 
учитывалась их способность выявлять уникальные алле-
ли для отдельных сортов. Максимальным числом сорто-
специфичных аллелеи�  – 34 (30,9%) – характеризовались 
микросателлитные локусы. полученное соотношение 
общего количества аллелеи�  к уникальным несколько 
превышало эти показатели, определенные по результа-
там других исследовании�  (Jones et al., 2001; Guo et al., 
2016; Nie et al., 2019). при этом для всех образцов раи� гра-
са пастбищного и однолетнего удалось обнаружить уни-
кальные наборы аллелеи�  (ДНК-профили), позволяющие 
их идентифицировать. 

Заключение

На основании результатов исследования можно за-
ключить, что SSR- и SCoT-маркеры имеют достаточныи�  
дискриминационныи�  потенциал для успешного исполь-
зования при изучении генетического разнообразия сор-
тов раи� граса пастбищного и однолетнего. Установлено, 
что по величине затрат, трудоемкости и сложности про-
ведения анализа используемые техники равноценны. бо-
лее информативными в качестве инструмента иденти-
фикации сортов оказались микросателлитные маркеры. 
С их помощью удалось обнаружить уникальные аллели 
для 14-ти образцов раи� граса, тогда как со SCoT-маркера-
ми сортоспецифичные аллели выявлены для шести об-
разцов.

Дендрограмма, построенная методом ближаи� ших со-
седеи�  (Neighbor-Joining – NJ), и моделирование в програм-
ме Structure v.2.3.4 по результатам оценки полиморфизма 
с использованием обобщенных данных анализа на осно-
ве SSR- и SCoT-маркеров позволили уточнить филогене-
тические взаимоотношения между сортами раи� граса 
и определить генетическую структуру анализируемои�  
коллекции. 

Многомерная диаграмма сходства (PCoA) на основе 
объединенных бинарных матриц с применением двух 
систем маркирования визуализировала генетические 

дистанции между образцами, которые разделились по 
трем группам согласно видовои�  принадлежности, уров-
ню плоидности, происхождению и сходству по основным 
признакам. 

Совместное применение ДНК-маркеров разных типов 
для молекулярно-генетического анализа позволяет уве-
личить охват различающихся по своеи�  природе участков 
генома, повышает вероятность выявления полиморфиз-
ма и точность оценки филогенетических связеи�  внутри 
анализируемои�  группы образцов. Результаты изучения 
генетическои�  структуры коллекции образцов раи� граса 
имеют практическое значение для селекции, сохранения 
и рационального использования генофонда этои�  ценнои�  
злаковои�  культуры. 
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