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Актуальность. Просо посевное – одна из основных зерновых культур с широким ареалом возделывания. За последнее 
десятилетие наблюдается значительный рост потребления проса и продуктов его переработки. Как следствие, стано-
вится актуальной селекция сортов с высокими потребительскими свойствами, что требует знания генетического раз-
нообразия образцов для выявления доноров хозяйственно ценных признаков и подбора родительских форм с помо-
щью ISSR-маркеров.
Материалы и методы. Проанализировали 21 образец Panicum miliaceum L. коллекции ВИР из разных мест происхо-
ждения с использованием восьми ISSR-праймеров. Выделили ДНК каждого образца СТАВ-методом, провели ISSR-ана-
лиз в термоциклере BioRad T100 Thermal Cycler. Статистическую обработку выполнили в программе DARwin (версия 
6.0.21).
Результаты и заключение. С помощью восьми праймеров было проамплифицировано 116 фрагментов, 62 (53,4%) из 
них оказались полиморфными. Для оценки эффективности анализируемых праймеров и выявления полиморфизма 
проса рассчитали основные показатели их информативности, которые оценивали расчетом четырех маркерных пара-
метров. Для большинства ISSR-праймеров были получены средние значения PIC (0,27–0,36); EMR – 1,38–14,5; МI – 
0,12–4,87. Четыре ISSR-праймера обладали высокими значениями Rp (3,52–6,76) и были наиболее информативными 
для генотипирования. Отобранные ISSR-маркеры использовали для оценки генетической изменчивости образцов 
и их идентификации. Значения генетических расстояний (GD) составили 0,05–0,21. Было показано, что четыре 
ISSR-маркера с наилучшими значениями информативности обеспечивают достаточный полиморфизм для оценки ге-
нетического разнообразия анализируемых генотипов P. miliaceum и могут быть рекомендованы для выявления вари-
абельности генома образцов проса.

Ключевые слова: информативность праймеров, амплификация, генетическое разнообразие, генотипирование
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Effectiveness of ISSr markers for detecting genomic variability 
in Panicum miliaceum l. accessions

Background. Millet is one of the main cereal crops with a wide area of cultivation. Over the past decade, there has been a sig-
nificant increase in the consumption of millet and its processed products. As a result, the breeding of cultivars with high con-
sumer properties is becoming relevant, requiring knowledge of the genetic diversity of germplasm accessions to identify do-
nors of valuable agronomic traits and select parental forms using ISSR markers.
Materials and methods. The analysis with 8  ISSR primers included 21 accessions of Panicum miliaceum L. of various origin 
from the VIR collection. The DNA of each accession was isolated by the CTAB method, and ISSR analysis was performed in 
a  BioRad T100 Thermal Cycler. Statistical processing was made in the DARwin program (version 6.0.21).
Results and conclusion. Eight primers were used to amplify 116 fragments, 62 (53.4%) of which turned out to be polymor-
phic. To assess the effectiveness of the analyzed primers and identify the polymorphism of millet, basic indicators of their infor-
mativeness were calculated and assessed by quantifying four marker parameters. Average PIC (0.27–0.36), EMR (1.38–14.5) 
and MI (0.12–4.87) values were obtained for most ISSR primers. Four ISSR primers had high Rp values (3.52–6.76) and were 
the most informative for genotyping. The selected ISSR markers were used to assess the genetic variability of the accessions 
and identify them. The values of genetic distances (GD) were 0.05–0.21. It was shown that four ISSR markers with the best in-
formativeness values provided sufficient polymorphism to assess the genetic diversity of the analyzed P. miliaceum genotypes 
and could be recommended for identification of the variability in the genome of millet accessions.
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Введение

Просо посевное (Panicum miliaceum L.) считается од-
ним из первых доместицированных злаков. Центром его 
происхождения и культивирования является Северный 
Китай, откуда культура позднее распространилась в Ин-
дию, Восточную Азию и Восточную Европу (Hunt et al., 
2008; Lu et al., 2009).

Просо является шестой по значимости зерновой 
культурой (Awika et al., 2011), и его мировое произ-
водство составляет более 30 млн т (FAO Statistical Year-
book…, 2022). Популярность проса определяется пище-
вой, кормовой и зернофуражной ценностью, высокими 
агрономическими качествами. Просо уникально благода-
ря богатому составу питательных веществ. По содержа-
нию общего белка зерно проса (до 15%) превосходит ку-
курузу (10%), сорго (10%) и пшеницу (12,5%), а по пока-
зателям энергетической ценности и усвояемости сопо-
ставимо с ними (Kulemina et al., 2010; Saha et al., 2016). 
Также в сравнении с другими злаками просо содержит 
большее количество липидов (2,9%) (Sridhar et al., 1994). 
Кроме того, эндосперм зерна проса не содержит глютен, 
что делает его диетическим безглютеновым продуктом. 
Просо также является важным источником микроэле-
ментов, витаминов, незаменимых аминокислот и анти-
оксидантов (Kalinova et al., 2023). Богатое полезными ве-
ществами зерно проса оказывает и лечебное воздей-
ствие на организм, снижает уровень холестерина, пред-
отвращает развитие сердечно-сосудистых и онкологиче-
ских заболеваний, уменьшает риск развития сахарного 
диабета 2-го типа, улучшает работу печени (Habiyaremye 
et al., 2017; Das et al., 2019).

P. miliaceum также имеет много преимущественных 
агрономических качеств, так как относится к зерновым 
культурам с крайне низким требованием к воде и пита-
тельным веществам; при этом растения высокоадаптив-
ны к различным климатическим условиям, устойчивы 
к фитопатогенам и обладают высокой урожайностью 
(Rajasekaran et al., 2020; Narciso, Nyström, 2023).

За последнее десятилетие интерес к этой культуре, 
а также к продуктам ее переработки значительно вырос, 
что привело к более активной селекции новых сортов 
проса посевного с улучшенными хозяйственно ценными 
признаками.

Селекция новых сортов, в том числе и проса посевно-
го, требует оценки и подбора родительских форм и, 
в свою очередь, базируется на знании генетического раз-
нообразия. Именно данные о генетической составляю-
щей помогают разрабатывать селекционные программы 
и создавать сорта с определенными характеристиками. 
Источником генетического разнообразия являются 
в первую очередь коллекции генбанков, в которых в на-
стоящее время представлено более 20 тысяч образцов 
P. miliaceum.

Генетическое разнообразие вида обычно оценивают 
по общим морфологическим признакам. Однако на них 
оказывают влияние внешняя среда, стадии развития 
растения и т. п., а также требуется несколько повторений 
их оценки в течение ряда лет для установления генети-
ческой составляющей признака. В связи с этим морфоло-
гическая характеристика образцов считается менее на-
дежной для анализа генетического разнообразия вида 
растений, чем использование молекулярных маркеров 
(Agarwal et al., 2008). По сравнению с традиционными ме-
тодами фенотипирования молекулярные маркеры име-
ют многочисленные преимущества, поскольку их легко 

идентифицировать и они стабильны в различных тканях 
растений (Zhang et al., 2016).

На сегодняшний день для оценки генетического раз-
нообразия видов сельскохозяйственных растений ис-
пользуют достаточно большое количество различных 
систем молекулярного маркирования – как мультилокус-
ных, так и монолокусных, включая генотипирование пу-
тем секвенирования (GBS), амплификацию ДНК со слу-
чайными праймерами (RAPD), анализ полиморфизма 
длин амплифицированных фрагментов (AFLP), вариа-
бельности длин простых микросателлитных повторов 
(SSR), полиморфизма длин межмикросателлитных по-
следовательностей (ISSR) и ряд других методов (Elshire 
et al., 2011; Cui et al., 2017; Souza et al., 2017; Liu et al., 2018).

ISSR-маркирование (Inter Simple Sequence Repeat) 
представляет собой метод, основанный на ПЦР, который 
включает амплификацию участка ДНК, находящегося 
между двумя идентичными микросателлитными повто-
рами, и позволяет выявлять вариабельность длин меж-
микросателлитных последовательностей у анализируе-
мых образцов. Использование ISSR-маркеров стало на-
дежным инструментом для анализа генетического раз-
нообразия растений (Souza et al., 2017). Метод ISSR, в от-
личие от SSR-анализа, выявляет вариабельность не 
одного конкретного локуса, а является мультилокусным, 
охватывая весь геном. В качестве праймеров использу-
ются 16–25-нуклеотидные последовательности ди-, три- 
и тетрануклеотидных повторов (Reddy et al., 2002). 
ISSR-маркеры широко применяют при анализе биоре-
сурсных коллекций, поскольку метод не требует инфор-
мации о последовательности ДНК, может обнаруживать 
вариации в нескольких локусах одновременно, специфи-
чен к микросателлитным последовательностям, марке-
ры имеют доминантный тип наследования, результаты 
высоковоспроизводимы и надежны для генотипирова-
ния, особенно для образцов одного или близкородствен-
ных видов (Cui et al., 2017). Немаловажную роль в попу-
лярности ISSR-маркеров для оценки вариабельности 
большого количества образцов играет малая цена анали-
за и отсутствие необходимости в дорогостоящих фер-
ментах или оборудовании.

Несмотря на всю возрастающую значимость проса 
посевного как сельскохозяйственной культуры, работ по 
определению геномной вариабельности крайне мало, и 
исследовано лишь малое количество образцов, охваты-
вающее ограниченные зоны произрастания (M’Ribu, Hilu, 
1994; Colosi, Schaal, 1997; Karam et al., 2004; Тrivedi et al., 
2015; Ghimire et al., 2019). Коллекция P. miliaceum ВИР 
включает более 9 тыс. образцов, представляющих весь 
культурный ареал, однако генотипирование образцов 
коллекции ранее не проводили.

Целью данной работы стал подбор ISSR-праймеров, 
пригодных для выявления полиморфизма образцов P. mi­
li aceum и оценки их дальнейшего использования для ге-
нотипирования коллекции проса посевного, представ-
ленного в ВИР, а также определение генетической вариа-
бельности у 21 образца проса из коллекции ВИР, исполь-
зующихся в селекционных программах ИСХ КБНЦ РАН.

Материалы и методы

Растительный материал и экстракция ДНК
Для анализа был отобран 21 образец P. miliaceum кол-

лекции ВИР. Эти образцы используются в селекционном 
процессе при создании сортов и гибридов проса посевно-
го в Институте сельского хозяйства Кабардино-Балкар-
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ского научного центра РАН (ИСХ КБНЦ РАН) (табл. 1). То-
тальную ДНК выделяли из смеси 5–12 свежесобранных 
листьев 10-дневных проростков каждого образца СТАВ- 
методом с модификациями (Filyushin et al., 2023).

ISSR-анализ
ПЦР проводили в реакционной смеси объемом 15 мкл, 

содержащей ~100 нг геномной ДНК, 1х ПЦР-буфер, 
2,5 мМ MgCl2, 0,2 мМ dNTP, 0,1 ед. Taq-полимеразы («Диа-

лат ЛТД», Россия), 1,0 мкМ ISSR-праймера (табл. 2). Реак-
цию проводили в термоциклере BioRad T100 Thermal 
Cycler. Условия реакции: первичная денатурация матри-
цы при 94°С для 5 мин, 35 циклов денатурации при 94°С 
в течение 1 мин, отжиг ISSR-праймера при температуре 
42–61°С (см. табл. 2), характерной для каждого праймера, 
в течение 1 мин и элонгации при 72°С в течение 1 мин; 
заключительный этап элонгации при 72°С в течение 
7 мин.

Таблица 1. Анализируемые образцы проса посевного

Table 1. The analyzed millet accessions

Таблица 2. ISSr-праймеры, используемые для маркирования образцов проса

Table 2. ISSr primers used to analyze millet accessions

Номер 
образца

№ по каталогу 
ВИР

Место происхождения
Номер 

образца
№ по каталогу 

ВИР
Место происхождения

1 10215 Самарская обл. 12 10311 Орловская обл.

2 10483 Самарская обл. 13 507 Китай

3 10344 Саратовская обл. 14 2881 Китай

4 10211 Саратовская обл. 15 919 Приморский край

5 10343 Саратовская обл. 16 986 Приморский край

6 10374 Орловская обл. 17 3590 Приморский край

7 10326 Орловская обл. 18 3180 Республика Тува

8 10377 Орловская обл. 19 10458 Беларусь

9 10378 Орловская обл. 20 10475 Таджикистан

10 10196 Орловская обл. 21 10476 Таджикистан

11 10323 Орловская обл.

Праймер
Последователь-

ность праймера / 
повтор

Температура от-
жига праймера, °C

количество ам-
плифицирован-
ных фрагментов

количество поли-
морфных фраг-

ментов

Процент поли-
морфных фраг-
ментов локусов

M1 (AC)8CG 56 11 5 45,5

М2 (АС)8CG 56 21 14 66,7

M7 (CAG)5 52 – – –

M10 (CA)6RG 42 16 6 37,5

M11 (CA)6R 45 18 9 50

M13 (AGC)4Y 42 – – –

M14 (AG)8YT 46 – – –

UBC809 (AG)7A 44 – – –

UBC827 (AC)8G 51 10 5 50

UBC841 (GA)8YC 53 12 8 66,7

UBC844 (СT)8RC 53 20 12 60

ISSR2 (GAG)6C 61 – – –

ISSR11 (GA)8C 56 8 3 37,5

ISSR14 (TC)8AG 51 – – –

ISSR15 TG(TACA)4 46 – – –
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Продукты амплификации разделяли электрофоре-
зом в 3-процентном агарозном геле (High resolution aga-
rose, Sigma, США) в 1х ТВЕ-буфере с окрашиванием бро-
мистым этидием. Фрагменты визуализировали на УФ- 
трансиллюминаторе и документировали с использова-
нием системы документации гелей в системе BioRad Gel 
Doc XR+ Imaging System (BioRad, США). Длины амплифи-
цированных ISSR-фрагментов оценивали с использова-
нием 1 kb и 100 bp ДНК-маркера (Fermentas, Литва).

Статистический анализ
Поскольку ISSR-праймеры используются для ам-

плификации доминантных маркеров, для составления 
матрицы амплифицированные фрагменты оценивали 
по наличию (1) или отсутствию (0). С использованием 
полученной матрицы рассчитывали генетические рас-
стояния (GD) (коэффициент Нея) в программе DARwin 
(версия 6.0.21). Кластерный анализ методом UPGMA 
(невзвешенный парно-групповой метод со средними 
арифметическими) и анализ основных координат РСоА 
также был проведен в программе DARwin вер. 6.0.21. 
Значение PIC (индекс информационного полиморфиз-
ма), ожидаемая гетерозиготность (H), коэффициент 
эффективного муль типлексирования (EMR), разреша-
ющая способность (Rp) и дискриминационная способ-
ность (D), были рассчитаны в программе iMEC (https://
irscope.shinyapps.io/iMEC) (Amiryousef et al., 2018). Зна-
чение PIC вычисляли с использованием формулы (Bot-
stein et al., 1980):

PIC = 1 – Σ pi
2 – Σ Σ pi

2 pj
2,

где pi и pj – частоты i-го и j-го аллелей.
Ожидаемая гетерозиготность рассчитана по форму-

ле:
H = 1 – Σpi,
где pi – частота i-го аллеля, а суммирование произво-

дится по всем имеющимся аллелям.
EMR рассчитывали по формуле (Powell et al., 1996):
E = n × β,
где n – среднее число амплифицированных фраг-

ментов определенного системного маркера (мульти-
плексный коэффициент), β оценивается по количеству 
полиморфных (np) и неполиморфных локусов (nnp); 
β = np / (np + nnp).

Разрешающую способность Rp каждого праймера 
рассчитывали по формуле (Prevost, Wilkinson, 1999):

R = Σ × Ib,
где Ib представляет собой информативность полос 

и определяется как Ib = 1 – (2 ×|0,5 – p|), где pi – доля осо-
бей, содержащих i-ю полосу.

Дискриминационная способность D оценена по C. Tes-
sier et al. (1999) как:

D = 1 – C,
где C – вероятность ошибки, которую в свою очередь 

определяли по формуле C = Σci = Σpi × Npi-1 / N-1, где 
N – количество индивидуумов, C равно сумме всех ci для 
всех полос, амплифицированных праймером.

Чтобы охарактеризовать способность каждого прай-
мера обнаруживать полиморфные локусы генотипов, 
также был рассчитан индекс маркера (MI) для каждого 
праймера как произведение PIC и E (Varshney et al., 2007).

Результаты и обсуждение

Сравнение эффективности использования ISSR-прай-
меров для анализа генетического полиморфизма образ­
цов проса

Для характеристики геномной вариабельности 21 об-
разца P. miliaceum на основе литературных данных были 
взяты пятнадцать ISSR-праймеров (см. табл. 2, рис. 1). 
Для семи праймеров (M7, M13, M14, ISSR2, ISSR14, ISSR15, 
UBC809) не были получены четкие воспроизводимые 
продукты амплификации (см. табл. 2).

Всего с использованием восьми ISSR-праймеров было 
амплифицировано 116 фрагментов ДНК генома проса по-
севного. Размер ампликонов составил от 150 до 3000 пн 
(см. рис. 1). Количество амплифицированных фрагмен-
тов для каждого праймера варьировало в диапазоне от 8 
до 21, в среднем 14,5 фрагментов на праймер (см. табл. 2). 
Наибольшее количество фрагментов было получено 
с использованием праймеров M2 (21) и UBC844 (20), при 
этом количество полиморфных также было высоким: 14 
и 12 соответственно. При меньшем количестве ампли-
конов (12) праймер UBC841 показал более высокий уро-
вень выявляемого полиморфизма – 8 вариабельных 
фрагментов (66,7%). Среднее количество числа поли-
морфных фрагментов в пересчете на праймер составило 

Рис. 1. Электрофореграммы продуктов амплификации ДНк 21 образца Panicum miliaceum l. (3-процентный 
агарозный гель) с использованием ISSr-праймеров М2 (А) и М11 (б). М-маркер 1 kb ДНк (Fermentas, Литва)

fig. 1. DNA amplification results for 21 Panicum miliaceum l. accessions (3% agarose gel) using the M2 (А) 
and М11 (б) ISSr primers. M-marker 1 kb DNA (Fermentas, Lithuania)
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7,75. Использование отобранных ISSR-праймеров позво-
лило генотипировать каждый из анализируемых образ-
цов P. miliaceum.

Среднее значение выявляемого с использованием 
восьми ISSR-праймеров полиморфизма составило 53,4%, 
при этом наибольшие значения были показаны для 
праймеров UBC841 и М2 (по 66,7% каждый), а для 
праймеров M10 и ISSR11 – самое низкие (по 37,5% каж-
дый). Праймер ISSR11 амплифицировал наименьшее 
число фрагментов (8), всего три из которых оказались 
полиморфными.

Ранее для ISSR-анализа 16 дикорастущих образцов 
проса посевного из центральных районов Гималаев были 
использованы восемь микросателлитных праймеров 
(Тrivedi et al., 2015). Эти праймеры отличались от взятых 
для маркирования в данной работе, однако также пред-
ставляли собой ди- и тринуклеотидные повторы. A. K. Тri-
vedi с соавторами при использовании этих праймеров ам-
плифицировали 54 ISSR-фрагмента; среднее значение со-
ставило всего 6,75 фрагмента на праймер, а среднее зна-
чение полиморфных фрагментов – только 3,75 (Тrivedi 
et al., 2015). Доля выявленных полиморфных фрагмен-
тов в изученной A. K. Тrivedi с соавторами выборке образ-
цов составила 55,6%, что близко к полученному в нашей 
работе показателю. Также полученные нами значения 
полиморфизма для ISSR-маркеров были значительно 
выше, чем при генотипировании образцов родственных 
видов итальянского проса (чумиза) и пальчатого проса 
(дагусса) (Ajithkumar et al., 2013), что может объясняться 
более удачным выбором праймеров или же спецификой 
анализируемых видов/образцов. 

Существует ряд показателей, которые позволяют 
оценивать меру информационного полиморфизма прай-
меров и сопутствующие ей величины (Chesnokov, Arte-
myeva, 2015). Для оценки эффективности использова-
ния анализируемых ISSR-праймеров и выявления гене-
тического полиморфизма образцов проса посевного 
было выбрано несколько параметров (Chesnokov, Artem-
yeva, 2015; Serrote et al., 2020). При характеристике 
праймеров значение PIC считается одним из основных 
показателей, отражающих дискриминационную воз-
можность праймера, и зависит от общего числа аллелей 
и частот их распределения в анализируемой выборке. 
Показатели EMR и MI были выбраны Ю. В. Чесноковым 

и А. М. Артемьевой для определения эффективности 
и общей утилитарности выбранной маркерной системы 
для оценки геномной вариабельности исследуемой вы-
борки образцов проса посевного (Chesnokov, Artemyeva, 
2015).

Для оценки возможности использования выбранных 
ISSR-праймеров для генотипирования образцов P. milia­
ceum были рассчитаны основные параметры информа-
тивности (табл. 3). Значения PIC были рассчитаны для 
характеристики способности каждого из ISSR-праймеров 
выявлять полиморфизм во всех анализируемых образ-
цах проса. Диапазон значений PIC при использовании 
восьми праймеров составил 0,077–0,361 со средним зна-
чением 0,246 (см. табл. 3). При использовании двух 
праймеров UBC844 и М2 были выявлены наиболее высо-
кие значения PIC (0,361 и 0,337). При использовании 
праймера М10 значения PIC были минимальными 
(0,077). Среднее значение PIC (0,246) анализируемых 
в данной работе маркеров выше, чем маркеров, получен-
ных при использовании восьми ISSR-праймеров для ана-
лиза гималайских образцов, для которых разброс значе-
ний PIC составил 0,097–0,306 со средним значением 0,18 
(Тrivedi et al., 2015). Они несколько ниже средних значе-
ний PIC (0,33), показанных для 25 SSR-маркеров, исполь-
зуемых для генотипирования 50 образцов P. miliaceum 
(Cho et al., 2010), но при этом среднее число выявляемых 
аллелей на праймер в случае SSR составило 4,4, в то вре-
мя как для ISSR-маркеров – практически в два раза 
больше (8,7 фрагментов на праймер). Известно, что зна-
чение PIC > 0,5 показывает, что используемые праймеры 
обладают достаточно высокой дискриминационной спо-
собностью для анализа генетической вариабельности. 
Однако для выявления вариабельности образцов проса 
посевного значения PIC не превышали 0,361 (см. табл. 3). 
Средние значения PIC, выявленные при использовании 
ISSR-праймеров, примененных для оценки вариабельно-
сти образцов проса как в данном исследовании, так при 
анализе гималайских образцов (Тrivedi et al., 2015), мо-
гут, по всей видимости, свидетельствовать о низком 
уровне полиморфизма генома P. miliaceum. Для этих же 
праймеров, характеризующихся контрастными значени-
ями PIC, были определены наиболее высокие (UBC844 
и М2) и низкие (M10, M11) показатели MI и EMR (см. 
табл. 3).

Праймер h PIC EMR MI D Rp

M1 0,206 0,185 9,714 2,005 0,221 2,571

M2 0,428 0,337 14,476 4,872 0,525 6,762

M10 0,080 0,077 1,533 0,118 0,082 1,333

M11 0,357 0,293 1,381 0,405 0,412 4,381

ISSR11 0,182 0,165 7,190 1,189 0,193 0,952

ISSR827 0,320 0,269 8,000 2,560 0,361 2,476

UBC841 0,332 0,277 9,476 2,625 0,377 3,524

UBC844 0,473 0,361 12,333 4,453 0,620 6,762

Среднее 0,297 0,246 8,013 2,278 0,349 3,595

Таблица 3. характеристика ISSr-праймеров, используемых для генотипирования 
образцов Panicum miliaceum l.

Table 3. Characteristics of the ISSr primers used for genotyping Panicum miliaceum l. accessions
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Для оценки способности ISSR-праймера определять 
различия между большим числом генотипов был ис-
пользован показатель разрешающей способности (Rp). 
В нашем исследовании значения Rp варьировали от 
0,952 (ISSR11) до 6,762 (M2 и UBC844), в среднем – 3,595. 
Rp положительно коррелировал с общим количеством 
амплифицированных фрагментов генома проса. Три 
ISSR-праймера (M2, UBC844 и M11) имели достаточно вы-
сокие значения Rp (6,762, 6,762 и 4,381 соответственно) 
и поэтому являются наиболее информативными из ис-
пользованных праймеров для генотипирования образ-
цов проса посевного. Показатели дискриминационной 
способности D были максимальными для этих же трех 
праймеров (см. табл. 3).

Таким образом, с использованием лишь четырех прай-
меров M2, М11, UBC841, UBC844 все анализируемые геноти-
пы проса могут быть идентифицированы; следовательно, 
данные ISSR-праймеры могут быть рекомендованы для 
анализа геномной вариабельности образцов P. miliaceum 
коллекций генбанков и селекционных образцов.

Определение генетического разнообразия выборки об­
разцов проса посевного

С использованием коэффициента Нея были получе-
ны попарные оценки генетического расстояния (GD) 
у 21 образца P. miliaceum (табл. 4). Значения GD варьиро-
вали от 0,05 до 0,21. В целом для анализируемой выбор-
ки проса посевного средние генетические расстояния со-
ставили 0,11. Полученные показатели в целом были 
ниже значений, детектированных для 16 гималайских 
образцов проса (GD 0,11–0,38; среднее GD 0,18) (Тrivedi 
et al., 2015). Это можно объяснить тем, что гималайские 

образцы были отобраны из центра разнообразия вида. 
В то же время AFLP-анализ девяти североамериканских 
образцов P. miliaceum выявил гораздо более низкий уро-
вень вариабельности (GD 0,02–0,04) (Karam et al., 2004), 
чем в наших исследованиях. Это еще раз доказывает 
необходимость проведения более широкомасштабных 
исследований биоразнообразия данной культуры.

Согласно данным таблицы 4, максимальное генети-
ческое расстояние наблюдалось между образцами к-986 
(Приморский край) и к-10196 (Орловская обл.) (0,211). 
Высокие значения GD были также показаны для образ-
цов к-986 (Приморский край) и к-10343 (Саратовская 
обл.) (GD 0,182); к-10476 (Таджикистан) и к-10215 (Са-
марская обл.) (GD 0,174); к-10476 (Таджикистан) и к-507 
(Китай) (GD 0,174); к-10476 (Таджикистан) и к-919 (При-
морский край) (GD 0,172). Минимальные различия были 
показаны для образцов к-10475 (Таджикистан) и к-10458 
(Беларусь) (GD 0,053), а также между образцами к-10458 
(Беларусь) и к-10377 (Орловская обл.) (GD 0,057); к-10378 
(Орловская обл.) и к-10196 (Орловская обл.) (GD 0,06); 
к-10475 (Таджикистан) и к-10377 (Орловская обл.) 
(GD 0,063).

На дендрограмме (рис. 2) базальная ветвь была об-
разована образцом 16 (к-986, Приморский край). Отдель-
ные ветви формировали также образцы 21 (к-10476, Та-
джикистан) и 14 (к-2881, Китай) вместе с 17 (к-3590, 
Приморский край). Дистальное положение данных об-
разцов на дендрограмме соответствует расположению 
на плоскости графика PCoA (анализ основных коорди-
нат) (рис. 3). Остальные образцы проса на дендрограмме 
кластеризовались в две группы: первая включала образ-
цы 7 (к-10326), 8 (к-10377), 9 (к-10378), 10 (к-10196), 

Рис. 2. Генетические отношения между 21 образцом проса посевного. uPGMA-дендрограмма, 
созданная на основе ISSr-данных

fig. 2. uPGMA dendrogram generated on the basis of GD data formed by using 8 ISSr markers, 
showing the relationships among the studied millet accessions
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12 (к-10311) из Орловской области, 5 (к-10343, Сара-
товская обл.), 18 (к-3180, Тува), 20 (к-10475, Таджики-
стан), 19 (к-10458, Беларусь); вторая – 3 (к-10344) и 4 (к-
10211) из Саратовской обл., 1 (к-10215) и 2 (к-10483) из 
Самарской обл., 6 (к-10374, Орловская обл.) и 13 (к-507, 
Китай), 11 (к-10323, Орловская обл.), 15 (к-919, Примор-
ский край).

График РСоА (см. рис. 3) также выявил достаточный 
полиморфизм образцов 21 и 16 и формирование двух 
дисперсных групп. При этом образец 16, формирующий 
отдельную ветвь на дендрограмме, расположен дальше 
остальных, в то время как три других образца (21, 17 
и 14) локализуются ближе к образцам 1 группы (см. 
рис. 2, 3).

В целом кластеризация анализируемых образцов 
P. miliaceum и на дендрограмме, и на графике PCoA не вы-
явила группировки по районам происхождения. Ранее 
при анализе геномной вариабельности также показано 
отсутствие кластеризации (за исключением двух образ-
цов) у 16 образцов проса посевного, собранных на раз-
личных высотах в Гималаях (Тrivedi et al., 2015). Анало-
гично ISSR- и RAPD-маркирование 15 образцов проса из 
Кореи тоже не выявило группировки образцов из одного 
места произрастания, несмотря на их достаточно близ-
кую локализацию, в отличие от образцов данного иссле-
дования (Ghimire et al., 2019). Однако в работе B. K. Ghimire 
et al. (2019) была показана группировка образцов со 
сходными признаками, такими как количество и ориен-
тация листьев, время цветения, диаметр стебля.

Выводы

Таким образом, использование метода ISSR- марки-
рования с отобранными праймерами позволило геноти-
пировать 21 образец P. miliaceum. Праймеры M2, М11, 
UBC841, UBC844 могут быть рекомендованы для опреде-
ления характеристик вариабельности генома образцов, 
представленных в коллекциях генбанков. Генетическое 
разнообразие образцов проса, оцениваемое в настоящем 
исследовании, в сочетании с агрономическими и морфо-
логическими характеристиками может быть использова-
но в селекционных программах для подбора родитель-
ских форм при селекции новых сортов.
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