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Background. Pea is the main leguminous crop in the Re-
public of Bashkortostan and widespread all over the world. 
The key role in the breeding of new pea cultivars is played 
by source material representing the phenotypic and geno-
typic diversity of Pisum sativum L., searched for in plant ge-
netic resources collections. SSR markers are successfully 
used to study the DNA polymorphism of various genetic ob-
jects, including pea. However, the distribution of a number 
of microsatellite alleles in the genotypes of specific lines 
and cultivars of this valuable pulse crop remains practically 
unexplored. Materials and methods. Molecular genetic 
polymorphism was studied in 40 pea cultivar accessions of 
different ecological and geographical origin from the 
Vavilov Institute’s genebank of plant genetic resources or 
developed at regional breeding centers. Microsatellite ana-
lysis was performed using 5 SSR markers from the genomic 
library of microsatellites (Agrogene®, France). Results. All 
markers delivered good electrophoretic profiles and helped 
to amplify a number of alleles per locus varying from 
2 (AB53) to 9 (AA355). The total number of alleles was 26, 
while the average number of alleles per locus was 5.2. The 
polymorphism information content (PIC) varied from 0.39 
for locus AB53 to 0.82 for locus AA355, with the mean value 
of 0.60. The set of SSR markers used in the work made it pos-
sible to individualize each of the studied pea genotypes. The 
measured genetic distances were used to draw a dendro-
gram showing the distribution of genotypes according to 
their genetic relationship. Conclusion. Through studying 
the source material for pea breeding by the SSR analysis the 
data were obtained that provide additional information 
about the genetic structure of the collection and the poly-
morphism of the studied cultivar accessions. The results of 
genotyping pea cultivars and lines can be used for their ge-
netic identification or to select parental pairs for hybridiza-
tion.

Key words: Pisum sativum, genetic resources, microsatel-
lite markers, polymorphism, genetic relationship.

Актуальность. Горох является основной зернобобовой 
культурой в Республике Башкортостан и широко распро-
страненной во всем мире. Ключевую роль в селекции но-
вых сортов гороха играет исходный материал, источни-
ком которого служат коллекции генетических ресурсов, 
отражающие фенотипическое и генотипическое разно-
образие Pisum sativum L. Для изучения ДНК-полиморфиз-
ма различных генетических объектов, в том числе горо-
ха, с успехом используются SSR-маркеры. Тем не менее 
распределение аллелей ряда микросателлитов в геноти-
пах отдельных линий и сортов этой ценной зернобобо-
вой культуры остается практически не исследованным. 
Материалы и методы. Проведено изучение молекуляр-
но-генетического полиморфизма 40 образцов гороха по-
севного различного эколого-географического происхож-
дения из коллекции генетических ресурсов ВИР, а также 
региональной селекции. Микросателлитный анализ вы-
полнялся с использованием пяти SSR-маркеров из геном-
ной библиотеки микросателлитов (Agrogene®, Фран-
ция). Результаты. Все маркеры давали четкие электро-
форетические профили и позволили амплифицировать 
от 2 (AB53) до 9 (AA355) аллелей на локус. Было выявле-
но 26 аллелей, в среднем 5,2 аллелей на локус. Индекс 
полиморфизма варьировал от 0,39 для локуса AB53 до 
0,82 для локуса AA355, в среднем составляя 0,60. Сово-
купность использованных в работе SSR-маркеров позво-
лила однозначно идентифицировать каждый из изучен-
ных генотипов гороха. Вычисленные генетические рас-
стояния были использованы для построения дендрог-
раммы, демонстрирующей распределение генотипов 
в соответствии с их генетической близостью. Заключе-
ние. При изучении исходного материала для селекции 
гороха методом SSR-анализа нами были получены дан-
ные, которые позволяют расширить представление о ге-
нетической структуре коллекции и полиморфизме из-
ученных образцов. Результаты генотипирования сортов 
и линий могут быть использованы для их паспортиза-
ции, а также при подборе родительских пар для гибриди-
зации. 

Ключевые слова: Pisum sativum, генетические ресурсы, 
микросателлитные маркеры, полиморфизм, генетиче-
ское сходство.

 Оценка генетического разнообразия сортов и линий гороха 
с помощью SSR-анализа
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Введение

Горох посевной (Pisum sativum L.) – широко распро-
страненная во всем мире зернобобовая культура, кото-
рая является одним из главных источников раститель-
ного белка (Davletov, 2008; Dyachenko et al., 2014). В Рос-
сии горох успешно выращивают в разных почвенно-
климатических условиях: на севере – до приполярной 
зоны, а на юге, западе и востоке – до государственных 
границ нашей страны. Это одна из культур, имеющая 
значительный высотный предел распространения 
в России – до 2000–2480 м н. у. м. (Shelepina, Shchurov, 
2010). Ареал и зоны возделывания гороха свидетельст-
вуют о его большой экологической пластичности (Dav-
letov et al., 2014). Включение гороха в севообороты ста-
ло важным фактором энергосбережения, поскольку 
позволяет увеличить объемы производства зерна, бо-
гатого белком, как для продовольственных, так и для 
кормовых целей, а также повысить плодородие почв 
благодаря симбиозу с клубеньковыми бактериями, 
способными фиксировать атмосферный азот (Popol-
zukhin et al., 2016).

Агроклиматические условия Республики Башкорто-
стан (РБ) способствуют получению зерна гороха с хоро-
шими товарными качествами, поэтому горох на данной 
территории по праву считается традиционной культу-
рой, а история его возделывания начинается еще в пер-
вой половине XIX века. В 70–80-е гг. XX столетия площади 
посевов гороха в республике были максимальными и со-
ставляли 290–300 тыс. га. В последние годы посевные 
площади гороха сократились до 55–60 тыс. га (Gainullina, 
Davletov, 2018). Важным резервом увеличения производ-
ства гороха является селекция (Govorov, 1937; Makasheva, 
1979; Lihacheva, Gimaletdinova, 2014). Причем существен-
ная роль в селекции новых высокопродуктивных сортов 
гороха отводится исходному материалу, принадлежаще-
му к различным эколого-географическим группам, в зна-
чительной степени различающимся по устойчивости 
к абиотическим и биотическим факторам среды, продол-
жительности вегетационного периода, продуктивности 
(Davletov et al., 2011). На протяжении многих лет в Чиш-
минском селекционном центре по растениеводству 
(пгт. Чишмы, РБ) используется принцип подбора роди-
тельских пар методом контрастных признаков, в основе 
которого лежит генетическая отдаленность (Davletov, 
Gainullina, 2011). Применение современных методов мо-
лекулярной генетики позволяет снизить трудоемкость 
селекционной работы, сократить время анализа и допол-
нить результаты полевой оценки генетического разно-
образия образцов, используемых в качестве исходного 
материала для селекции гороха.

Как показано рядом исследований, одними из удоб-
ных ДНК-маркеров для выявления генетического по-
лиморфизма являются микросателлиты, которые 
представляют собой простые тандемно повторяющие-
ся последовательности (Simple Sequence Repeat, SSR), 
состоящие из мономеров длиной от 1 до 6 пар основа-
ний. При этом для многих культурных растений уста-
новлено, что динуклеотидные повторы встречаются 
в их геномах чаще остальных (Zhang et al., 2007; Qu, Liu, 
2013). Как правило, микросателлиты относятся к эух-
роматиновой части генома, и темпы их мутирования 
очень высоки, что обусловливает существование мно-
жественных кодоминантных аллелей (Tautz, 1989; Suli-
mova, 2004). В настоящее время имеются данные о рас-
пространенности микросателлитов в геномах различ-

ных видов растений, особенностях их локализации 
в кодирующих и некодирующих участках. Работы по 
изучению молекулярно-генетического полиморфизма 
разных видов культурных растений с помощью микро-
сателлитных маркеров активно ведутся как в России, 
так и за рубежом (Awadalla, Ritland, 1997; Guyomarc’h 
et al., 2002; Abdel-Mawgood et al., 2006; Guchetl et al., 2007; 
Boronnikova, 2009; Khlestkina, 2013). В геноме гороха по-
севного также было обнаружено большое число микро-
сателлитных локусов, создана геномная библиотека 
микросателлитов Agrogene® (Moissy Cramayel, Фран-
ция), однако прогресс в разработке эффективных ми-
кросателлитных маркеров и маркер-ориентированной 
селекции значительно замедляется из-за большого 
размера генома гороха (4,45 Гб), превосходящего раз-
мер других модельных генетических объектов из чи-
сла бобовых – люцерны усеченной (Medicago truncatula 
Gaertn.) и сои (Glycine max (L.) Merr.) – в 9 и 4 раза соот-
ветственно (Yang et al., 2015). Остается практически не 
исследованным распределение аллелей микросател-
литных локусов в генотипах отдельных линий и сортов 
гороха, что ограничивает практическое применение 
SSR-маркеров (Loridon et al., 2005). В то же время суще-
ствует необходимость идентификации ценных и пер-
спективных образцов гороха различного эколого-геог-
рафического происхождения, что обеспечит правиль-
ный подбор родительских пар при планировании скре-
щиваний, сократит временные затраты на создание 
новых сортов и повысит эффективность генетического 
прогнозирования и селекции. Кроме того, решение 
данной проблемы будет способствовать сохранению 
генофонда гороха, выявлению филогенетических свя-
зей, прогрессу в картировании хромосом, паспортиза-
ции, контроле генетической чистоты сортов и линий, 
оценке уровня гибридности, контроле происхождения 
семенного материала, защите авторских прав селекци-
онеров.

Был проведен ряд исследований по вопросу воз-
можности применения SSR-маркеров для гороха, кото-
рый подтверждает их высокую эффективность для оп-
ределения генетического разнообразия и степени ге-
нетического родства, идентификации и паспортиза-
ции сортов и линий данной культуры (Dribnokhodova, 
Gostimsky, 2009; Jain et al., 2014). Также микросателлит-
ные маркеры успешно применяются для поиска ассоци-
аций с хозяйственно ценными признаками. Так, напри-
мер, более 100 анонимных SSR-маркеров применяли 
для поиска ассоциаций с содержанием минеральных 
веществ в семенах гороха (Ma et al., 2017). По SSR-марке-
рам, фланкирующим гены устойчивости к бурой ржав-
чине, были идентифицированы генотипы сортов горо-
ха, отличающихся по степени восприимчивости к дан-
ному патогену (Singh et al., 2015). Тем не менее до сих 
пор не определен набор микросателлитов для генети-
ческой идентификации сортов и линий гороха различ-
ного географического происхождения и направления 
использования (зернового, овощного, кормового), поэ-
тому любые исследования SSR-маркеров гороха, в том 
числе подразумевающие генотипирование сортов ре-
гиональной селекции, представляются актуальными. 
В связи с этим целью исследования стало изучение гене-
тического полиморфизма сортов и линий гороха посев-
ного различного эколого-географического происхож-
дения, в том числе районированных в агроклиматиче-
ских условиях Предуральской степной зоны Республи-
ки Башкортостан, по микросателлитным маркерам.
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Материалы и методы

Исследования проводились в 2018–2019 гг. Полевые 
опыты закладывались в лаборатории селекции и семе-
новодства зернобобовых культур Чишминского селек-
ционного центра по растениеводству Башкирского на-
учно-исследовательского института сельского хозяй-
ства Уфимского федерального исследовательского 
центра РАН (НИИСХ УФИЦ РАН). Анализ молекулярно-
генетического полиморфизма проводился в лаборато-
рии геномики растений Институт биохимии и генети-
ки Уфимского федерального исследовательского цен-
тра РАН (ИБГ УФИЦ РАН).

Материалом для исследования послужили 25 образ-
цов гороха посевного из коллекции генетических ре-
сурсов растений Всероссийского института генетиче-
ских ресурсов растений имени Н.И. Вавилова (ВИР), 
а также 8 сортов и 7 линий селекции Башкирского НИ-
ИСХ Уфимского федерального исследовательского цен-
тра РАН (НИИСХ УФИЦ РАН), представленных в табли-
це 1. Посев в коллекционном питомнике проводили се-
лекционной сеялкой СКС-6-10. Площадь делянки – 3 м2. 
Площадь питания растений – 20 × 5 см.

Данные о продолжительности вегетационного пери-
ода, массе семян с растения приведены на основе резуль-
татов фенологических наблюдений и структурного ана-
лиза образцов в 2017–2019 гг. По каждому сорту или ли-
нии после уборки отбирали пробные снопы. После про-
сушки снопов проводили анализ 20 растений каждого 
сорта или линии по хозяйственно ценным признакам. 
При проведении фенологических наблюдений отмечали 
дату всходов, цветения и полной спелости. За начало ка-
ждой фазы принимали день, когда в нее вступают 10–
15% растений, а за полное наступление фазы – 75% ра-
стений. На основании полученных данных по каждому 
образцу определяли продолжительность полного веге-
тационного и межфазных периодов.

Молекулярно-генетический анализ образцов гороха 
проводили методом полимеразной цепной реакции 
(ПЦР) по SSR-локусам AA5, AA200, AA255, AA355, AB53, 
AD61, D21, взятым из геномной библиотеки микросател-
литов Agrogene® (Moissy Cramayel, Франция). В дальней-
шем локусы AA5 и AD61 были исключены из исследова-
ния из-за низкой воспроизводимости результатов. Семе-
на гороха проращивали в чашках Петри. ДНК выделяли 
из 5–7-дневных проростков с помощью набора Genomic 
DNA Purification Kit (Thermo Fisher Scientific, Литва). При 

выделении ДНК использовали по 96–100 мг гомогенизи-
рованных тканей проростков. Для выявления возможно-
го внутрисортового полиморфизма анализировали по 
пять растений каждого сорта или линии. ПЦР проводили 
в амплификаторе Т-100 (Bio-Rad Laboratories, США). Ко-
нечный объем реакционной смеси составлял 20 мкл и со-
держал 1 мкл раствора тотальной геномной ДНК, 7,5 мкл 
раствора Dream Taq™ PCR Master Mix (Thermo Fisher 
Scientific, Литва), по 2 мкл каждого из пары праймеров 
(«Евроген», Россия) и 7,5 мкл стерильной деионизиро-
ванной воды.

Амплификация проводилась по следующей про-
грамме: начальная денатурация при 94°C – 4 мин; 
35 циклов: денатурация при 94°С – 30 с, отжиг прайме-
ров при Тm ± 2°C – 30 с, элонгация при 72°С – 1 мин; ко-
нечная элонгация при 72°С – 10 мин. Температуру плав-
ления праймеров (Tm) определяли с помощью програм-
мы PrimerSelect (DNAStar, США). ПЦР с каждым образ-
цом по каждой паре праймеров проводили не менее 
трех раз.

Продукты амплификации разделяли методом верти-
кального электрофореза в камере VE-20 («Хеликон», Рос-
сия) в 10% полиакриламидном геле в течение 4–6 часов 
при напряжении 400 В. Визуализацию и документирова-
ние результатов электрофореза осуществляли при помо-
щи трансиллюминатора ECX-F15M (Vilber Lourmat, Фран-
ция) и видеосистемы «Взгляд» («Хеликон», Россия) с по-
мощью программного обеспечения Gel Imager-2.

Информативность изученных SSR-маркеров оцени-
вали по величине PIC (Polymorphism Information 
Content). Кластерный анализ проводили методом бли-
жайшего соседа путем вычисления матрицы нормиро-
ванных евклидовых расстояний с помощью программы 
StatSoft® STATISTICA 13.3.

Результ  аты

В результате молекулярно-генетического исследо-
вания 40 образцов гороха посевного методом SSR-ПЦР 
нами были получены данные по аллельному состоя-
нию пяти микросателлитных локусов (AА200, АА255, 
АА355, АВ53, D21). На рисунке 1 представлена электро-
фореграмма продуктов амплификации локуса АА355. 
Все проанализированные образцы отличались уни-
кальным сочетанием аллелей, что дало возможность 
использовать рассмотренные в работе маркеры для 
идентификации изученной выборки. 

Рис. 1. Электрофоретические спектры сортов и линий гороха,
полученные при амплификации SSR-локуса АА355: 

М – маркер GeneRulerTM 50 bp DNA Ladder, фрагмент 200 пар нуклеотидов; 
1 – Чарльстон; 2 – к-7779; 3 – к-6299; 4 – к-7992; 5 – к-6753; 6 – Л-29477; 7 – к-8750; 8 – Флагман; 9 – к-7044;

10 – к-6017; 11 – к-8500; 12 – к-6548 
Fig. 1. Electrophoretic patterns of pea cultivars and lines produced by amplification of SSR locus AA355: 

M – GeneRulerTM 50 bp DNA Ladder, 200 bp fragment; 
1 – Charlston; 2 – k-7779; 3 – k-6299; 4 – k-7992; 5 – k-6753; 6 – L-29477; 
7 – k-8750; 8 – Flagman; 9 – k-7044; 10 – k-6017; 11 – k-8500; 12 – k-6548
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Всего в результате амплификации пяти микроса-
теллитных локусов было выявлено 26 аллелей, в сред-
нем 5,2 аллелей на локус, что согласуется с литератур-
ными данными о высоком уровне полиморфизма SSR-
маркеров (Loridon et al., 2005). Число аллелей, ампли-
фицированных в каждом из локусов, варьировало от 
2 (АВ53) до 9 (АA355). 

Также для исследованных SSR-локусов был рассчи-
тан индекс полиморфизма, который составлял в сред-
нем 0,60 и в зависимости от локуса варьировал от 0,39 
(АВ53) до 0,82 (AА355). Считается, что чем больше ве-
личина PIC для данного локуса, тем информативнее 
оказывается он в качестве маркера для оценки генети-
ческого разнообразия и сортовой идентификации. При-
нята следующая градация величин PIC: при PIC > 0,5 
локус очень информативен, при 0,5 > PIC > 0,25 доста-
точно информативен и при PIC < 0,25 наименее инфор-
мативен (Botstein et al., 1980). В соответствии с этой 
классификацией в наших исследованиях наиболее ин-
формативными оказались микросателлитные локусы 
АА255 (PIC = 0,57), AD61 (PIC = 0,70), AA5 (PIC = 0,70), D21 
(PIC = 0,77), AA355 (PIC = 0,82).

На основе полученных данных молекулярно-гене-
тического исследования образцов гороха посевного 
был проведен кластерный анализ методом ближайше-

го соседа путем вычисления матрицы нормированных 
евклидовых расстояний и построена дендрограмма 
(рис. 2), отражающая генетическое разнообразие и де-
монстрирующая характер группирования изученных 
образцов. 

Обсуждение результатов

Для интерпретации полученной в ходе работы ден-
дрограммы были использованы знания о происхожде-
нии образцов и их оценке по морфобиологическим и хо-
зяйственно ценным признакам. В основном нам были 
доступны родословные сортов и линий местной селек-
ции, что позволило проанализировать их взаимное 
расположение на дендрограмме. В первую очередь сто-
ит отметить изолированность зарубежного образца 
к-5073 из коллекции генетических ресурсов гороха 
ВИР – единственного сорта овощного направления ис-
пользования (‘Rondo’) среди изученных нами в данной 
работе, выведенного в Нидерландах и широко распро-
страненного в этой стране, а также в Бельгии и Фран-
ции 1940–1950-х гг., где он оказался самым надежным 
и самым продуктивным сортом (De Haan, 1954). Слож-
нее объяснить обособленность линии местной селек-
ции Л-29477, находящейся в составе группы, которая 

Рис. 2. Дендрограмма генетического сходства 40 сортов и линий гороха на основе данных SSR-анализа 
(приведены значения bootstrap-поддержки, превышающие 50)

Fig. 2. A dendrogram showing the genetic relationships among 40 pea cultivars and lines based on the data
of the SSR analysis (bootstrap support values greater than 50 are shown)
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включает оставшиеся 39 образцов, но вместе с тем от-
делившейся от двух больших кластеров I и II, содержа-
щих 17 и 21 образец соответственно. В то же время дан-
ная линия располагается по соседству с кластером I, 
представленным преимущественно близкими ей сор-
тами и линиями, также выведенными в Чишминском 
селекционном центре по растениеводству. В кластер I 
входит и зарубежный сорт ‘Усач’, выбранный в качест-
ве материнской формы при создании линии Л-29477 
(см. рис. 2).

В целом большой кластер I (см. рис. 2) включает 
в себя десять из пятнадцати изученных образцов мест-
ной селекции. В данную группу входят несколько зару-
бежных образцов: ‘Усач’, который был использован 
в качестве материнского компонента при создании ли-
ний Л-29865 (в качестве отцовского компонента высту-
пал сорт ‘Чишминский 95’, находящийся также в кла-
стере I) и в качестве отцовского компонента при выве-
дении сорта ‘Памяти Хангильдина’ (материнский ком-
понент представлен сортом ‘Чишминский 95’); сорт 
‘Усатый 90’, близкий по ряду морфологических и хозяй-
ственно ценных признаков (и, предположительно, по 
родословной) сорту ‘Усач’; ‘Топаз’, являющийся мате-
ринской формой высокопродуктивного сорта местной 
селекции ‘Чишминский 95’ (отцовская форма – сорт 
‘Шихан’); к-7779, имеющийся в родословной линии 
Л-27262. Также в большом кластере I располагается ли-
ния Л-30735 и ее родители: Л-26742 и ‘Чишминский 80’. 
Сорт ‘Чишминский 229’, участвовавший в создании ли-
нии Л-30346, находится по соседству с ней в одном ми-
норном кластере IB2, отмеченном на дендрограмме. 

Кроме того, кластер I объединил семь из восьми вы-
сокопродуктивных образцов и шесть из девяти наибо-
лее скороспелых. Еще один скороспелый образец – ли-
ния местной селекции Л-29477 – располагается удален-
но от больших кластеров I и II, но тяготеет к кластеру I. 
Указанная линия также является одной из четырнад-
цати исследованных нами усатых форм. Еще девять 
образцов безлисточкового морфотипа сосредоточи-
лись непосредственно в большом кластере I.

Большой кластер II (см. рис. 2) включает в себя 
в основном образцы инорайонной отечественной и за-

рубежной селекции, большинство из которых созданы 
и адаптированы к возделыванию в условиях от уме-
ренно-континентального до субтропического и тропи-
ческого климата. Также в кластер II вошли три сорта 
местной селекции ‘Ирэндек’, ‘Шихан’, ‘Чишминский 75’, 
созданные в Чишминском селекционном центре на на-
чальных этапах селекции с привлечением исходного 
материала зарубежного происхождения. Вероятно, их 
положение на дендрограмме среди изученных нами за-
рубежных и инорайонных отечественных образцов не 
является случайным. Так, например, местный сорт 
‘Шихан’ был создан на основе зарубежного сорта ‘Прие-
кульский 380’, находящегося с ним в одной большой 
группе (кластер II). Сорт ‘Чишминский 75’ и его роди-
тельские формы ‘Неосыпающийся 1’ и ‘Ирэндек’ тоже 
располагаются в кластере II, причем первые два сорта 
в непосредственной близости друг от друга. Кроме 
того, известно (Davletov, 2008), что в родословной сорта 
‘Чишминский 75’ и его материнской формы ‘Ирэндек’ 
присутствовали сорта зарубежной селекции ‘Торсдаг’ 
(Швеция) и ‘Нотс-Эксцельсиор’ (США). Укосно-зерновой 
сорт ‘Кормовой 5’, также входящий в кластер II, был вы-
веден непрерывным индивидуальным отбором из сор-
та ‘Чишминский 75’, родословная для которого приве-
дена выше (Davletov, 2008).

Большинство (тринадцать из восемнадцати) изу-
ченных нами образцов гороха с осыпающимися семена-
ми (ген Def ) объединены в большом кластере II (см. 
рис. 2).

Заключение

Таким образом, нами впервые в Республике Башкор-
тостан было проведено изучение сортов и линий гороха 
различного эколого-географического происхождения 
с использованием полиморфных микросателлитных 
маркеров AА200, АА255, АА355, АВ53, D21. Была подтвер-
ждена высокая эффективность данных маркеров для ис-
следования генетического полиморфизма гороха посев-
ного. В результате генотипирования 40 образцов гороха 
была получена база данных (табл. 2) по аллельным со-
стояниям исследованных SSR-маркеров, которая может 
быть использована для генетической паспортизации. 

Сорт, линия, № по каталогу ВИР /
Cultivar, line, VIR catalogue number

SSR-маркер / SSR marker

AA
200

AA
255

AA
355

AB
53

D
21

Чишминский 95 C, D A, B D, I A, B A, E

Ирэндек C C E, H A, B H

Кормовой 5 D B, C E, F A, B F

Памяти Хангильдина B, D B E, I A, B A

Чишминский 75 C, D C E, I B F, H

Чишминский 80 D A, B A, D A, B E, H

Чишминский 229 D B, C D, I B F, H

Шихан C A, C A, D B E

Л-26742 B, C A, C D, I B B, E

Таблица 2. Результаты генотипирования изученных сортов и линий гороха

Table 2. Results of genotyping the studied pea cultivars and lines
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Сорт, линия, № по каталогу ВИР /
Cultivar, line, VIR catalogue number

SSR-маркер / SSR marker

AA
200

AA
255

AA
355

AB
53

D
21

Л-27262 D B, C E, H A, B A, F

Л-29477 B, D B E, I A, B A, F

Л-29825 B, D B E, I B A, F

Л-29865 B, D B E, I B A

Л-30346 D B, C E, I A, B F

Л-30735 B, D B, C D, I A, B B, H

Зеленозерный 1 D B A, D A, B H

Флаванда D C E, I B H

Флагман D B E, I A, B F

К-8714 D B D, H A, B A

Неосыпающийся 1 D C D, I B F

Приекульский 380 D C D, I A, B E

Топаз D B E, I A, B A

Труженик D B E, I B F

Усатый 90 D B E, I B B

Усач B B E, I B A

Харвус 1 D C D, H B H

Чарльстон B B D, H A, B H

к-5073 A D M, P B L

к-6017 D B D, H A, B H

к-6299 D B F, J B H

к-6548 D B D, H B G

к-6753 D A D, H A, B A

к-7044 D A F, J A, B F

к-7779 D C D, H A, B A

к-7899 C B A, D A, B G

к-7992 B B D, H B H

к-8289 D A D, H A, B H

к-8500 D B F, J B F

к-8750 D B A, E A, B A

к-8814 D B D, H B H

Примечание: Буквенные обозначения аллелей присвоены случайным образом в алфавитном порядке. Часть аллелей, 
отсутствующих в данной выборке (например, аллель «B» маркера AA355), были ранее нами обнаружены у других сортов, не 
вошедших в представленное исследование

Note: Letter symbols for the alleles were assigned at random in alphabetical order. Some of the alleles that are missing in this sample (for 
example, the ‘B’ allele of marker AA355) were previously detected in other cultivars which were not included in the presented study

Таблица 2. Окончание
Table 2. The end
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Установлено, что для идентификации изученных сортов 
и линий достаточно использовать набор из пяти высоко-
полиморфных микросателлитных локусов. Построенная 
в результате кластерного анализа дендрограмма объе-
динила в себе разнообразный исходный материал для 
селекции гороха, представленный как образцами ино-
районной отечественной и зарубежной селекции из кол-
лекции мировых генетических ресурсов ВИР, так и мест-
ными линиями и сортами. При этом исследованные сор-
та и линии сгруппировались в значительной степени 
в соответствии с их происхождением (родословной), ге-
ографией распространения (регионом, к агроклиматиче-
ским условиям которого сорт адаптирован), особенно-
стями морфобиологических и селекционно важных при-
знаков. Анализируемая дендрограмма позволяет визуа-
лизировать степень генетического сходства или разли-
чия изученных образцов, а также предоставляет допол-
нительную информацию для эффективного подбора пар 
при гибридизации, основанной на генетической отда-
ленности.

Работа выполнена в рамках государственного зада-
ния № АААА-А19-119021190011-0 по теме «Поиск и иден-
тификация молекулярных маркеров стрессоустойчиво-
сти растений и разработка подходов генетической па-
спортизации сельскохозяйственных культур».

The work has been done within the framework of State 
Task No. АААА-А19-119021190011-0 entitled: “Search for and 
identification of molecular markers for plant stress resistance 
and development of approaches to crop genetic passportiza-
tion”.
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