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Проведен анализ по оценке межсортового генетического полиморфизма мятлика лугового (Poa 

pratensis L.) на основе ПЦР-технологии с использованием девяти SCoT-маркеров. Определены 

информативные праймеры для дифференциации сортов, рассчитаны показатели оценки генетиче-

ского разнообразия: индексы Шеннона и Нея, эффективное число аллелей, показатель информа-

ционного содержания праймеров (PIC — polymorphism information content). С помощью дендро-

граммы филогенетических отношений, построенной методом Neighbor-Joining, и анализа главных 

координат (PCoA — principal coordinates analysis) проведена оценка генетической структуры изу-

чаемой коллекции. В результате исследований составлены молекулярные формулы, которые могут 

быть использованы в качестве индивидуальной характеристики оригинальности сорта и для его 

ДНК-паспортизации.  

Ключевые слова: мятлик луговой, генетическое разнообразие, кластерный анализ, межсортовой 

ДНК-полиморфизм, SCoT-маркеры, дендрограмма генетического сходства. 

 

The analysis was conducted to assess the inter-varietal genetic polymorphism of Poa pratensis based on 

PCR technology using nine SCoT markers. The informative primers for variety differentiation have been 

identified; parameters of genetic diversity were estimated: Shannon’s index, Nei’s genetic diversity index, 

effective number of alleles and the indicator of the information content of primers (PIC — polymorphism 

information content). Genetic structure of the analyzed collection was evaluated using the Neighbor-

Joining dendrogram and PCoA-analysis. As a result of the research, molecular formulas were developed 

that can be used as the individual characteristic of the variety originality and for DNA certification. 
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Введение. Семейство Poaceae, или 

мятликовые, является одним из круп-

нейших среди однодольных растений и 

важных для хозяйственного использова-

ния. Оно включает в себя около 12 тысяч 

видов, которые распространены по все-

му миру. Свое название злаки получили 

от одного из наиболее распространенных 

родов — мятлика (Poa). Этот род объе-

диняет 575 видов многолетних и реже — 

однолетних травянистых растений [1].  

В кормопроизводстве широко ис-

пользуется мятлик луговой (Poa 

pratensis L.). Эта культура относится к 

группе низовых корневищно-рыхлокус-

товых злаков, которые являются обяза-

тельным компонентом пастбищной тра-

восмеси. Благодаря густой корневой 

системе, растения способны формиро-

вать плотный травостой с хорошей дер-

ниной и выдерживать вытаптывание [2]. 

Мятлик луговой отличается высокой зи-

мостойкостью, легко переносит замороз-

ки даже во время вегетационного перио-

да; обладает повышенной энергетиче-

ской и протеиновой питательностью: 

кормовая масса содержит до 15% сырого 

протеина в пересчете на сухое вещество. 

Отмечается, что мятлик луговой лучше 

поедается всеми видами скота в травос-

месях, чем в чистых посевах [3; 4]. На 

текущий момент в Государственном рее-

стре РФ зарегистрировано большое ко-

личество сортов мятлика лугового га-

зонного назначения, но нет сведений об 

эффективности их использования для 

скармливания скоту [5].  

В отечественной литературе практи-

чески не встречается информация о мо-

лекулярно-генетическом анализе куль-

туры мятлика лугового, что осложняет 

селекционную работу по созданию но-

вых сортов с улучшенными хозяйствен-

но ценными признаками. Среди много-

численных техник ДНК-маркирования, 

используемых в последние десятилетия 

для ускорения и повышения интенсив-

ности селекционного процесса, хорошие 

результаты в работе с кормовыми куль-

турами показала система, основанная на 

применении SCoT-маркеров (Start Codon 

Targeted Polymorphism) [6–8]. 

Цель данного исследования заключа-

лась в изучении генетического разнооб-

разия мятлика лугового с помощью 

SCoT-маркеров для использования полу-

ченных данных в селекции, семеновод-

стве, государственной системе регистра-

ции новых селекционных достижений.  

Материалы и методы. Объектом 

исследования служили семена 13 сортов 

мятлика лугового, предоставленные Все-

российским институтом генетических 

ресурсов растений им. Н.И. Вавилова 

(ВИР) и Центром коллективного пользо-

вания (ЦКП) «Биологические коллекции 

кормовых растений» ФНЦ «ВИК им. 

В.Р. Вильямса» (табл. 1).  

Проращивание семян осуществляли 

на фильтровальной бумаге в чашках 

Петри при естественном освещении. На 

седьмые и 21-е сутки проводили учет 

всхожести семян согласно ГОСТ 12038-

84 [9].  

Из «балк-образцов» (суммарная на-

веска части растительной ткани 30 про-

ростков на сорт) выделяли ДНК моди-

фицированным SDS-методом [10]. Из-

мерение концентрации и чистоты препа-

ратов ДНК осуществляли на спектрофо-

тометре UV-vis Nabi («MicroDigital Co., 

Ltd.», Корея). 
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1. Исследуемые образцы мятлика лугового 

 

Сорт 
Номер  

в коллекции 

Год 

репродукции 
Источник 

Barzan к-40925 2011 

Всероссийский институт генетических 

ресурсов растений  

им. Н.И. Вавилова (ВИР) 

Balin к-4323 2010 

Охтинский к-46412 2019 

Glade к-45103 2012 

Белогорский 76 к-44310 2021 

Birnita к-54238 2020 

Эвора к-52283 2018 

Yulia к-48978 2018 

Ковровый к-51304 2015 

Ligute к-49069 2022 

Blue Chip 363 2008 ЦКП «Биологические коллекции кор-

мовых растений» ФНЦ «ВИК 

им. В.Р. Вильямса» 
Тамбовец 159 2008 

Дар 256 2021 

 

Для анализа мятлика лугового ис-

пользовали девять SCoT-маркеров 

(табл. 2), из которых отбирали информа-

тивные, позволяющие обнаружить по-

лиморфизм при высокой воспроизводи-

мости результатов. 

 
2. Характеристика SCoT-маркеров для анализа образцов мятлика лугового [11]  

 

Название маркера Последовательность нуклеотидов (5'–3') 

SCoT 06 CAACAATGGCTACCACGC 

SCoT 07 CAACAATGGCTACCACGG 

SCoT 13 ACGACATGGCGACCATCG 

SCoT 15 ACGACATGGCGACCGCGA 

SCoT 17 ACCATGGCTACCACCGAG 

SCoT 20 ACCATGGCTACCACCGCG 

SCoT 23 CACCATGGCTACCACCAG 

SCoT 32 CCATGGCTACCACCGCAC 

SCoT 35 CATGGCTACCACCGGCCC 

 

Общий объем ПЦР-смеси для анали-

за составлял 20 мкл и содержал 2 мкл 

10х Taq Turbo buffer, 0,4 мкл 50x dNTP 

mix, 0,2 мкл Taq-ДНК полимеразы, 1 мкл 

праймера, 1 мкл ДНК (концентрацией 

30 нг/мкл) и 15,4 мкл деионизированной 

воды. ПЦР осуществлялась на приборе 

«Bio-Rad T100, USA». Режим амплифи-

кации был следующий: 3 мин — 94 ºС; 

далее 35 циклов: 1 мин — 94 ºС, 1 мин — 

50 ºС, 1 мин — 72 ºС и 5 мин — 72 ºС 

[11]. 
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Полученные ПЦР-продукты разделя-

ли в 1,6%-ном агарозном геле при 90 V в 

течение двух часов, а затем с помощью 

программного обеспечения Image Lab 

version 6.0.1 («Bio-Rad», США) опреде-

ляли их размеры в сравнении с маркером 

молекулярного веса (Step 100 Long, 

«Biolabmix», Россия).  

Для статистической обработки дан-

ных использовались программы 

POPGENE version 1.3.2, DARwin version 

6.0.21 и надстройка MS Exel «GenAlex» 

[12; 13]. 

Результаты и обсуждение. Метод 

SCoT-анализа основан на использовании 

одиночного 18-нуклеотидного праймера, 

нацеленного на консервативную область, 

фланкирующую стартовый кодон ATG 

на обеих цепях ДНК растений (рис. 1). 

Эта техника маркирования отличается 

высокой воспроизводимостью, благода-

ря использованию длинных праймеров с 

повышенным содержанием гуанина и 

цитозина (50–72%), имеющих высокую 

температуру отжига (~50 ºС) [11]. Про-

дукты ПЦР, полученные в результате 

анализа, легко визуализируются с помо-

щью стандартного электрофореза в ага-

розном геле. SCoT-маркеры, как прави-

ло, доминантны, однако, в исключитель-

ных случаях могут быть кодоминантны-

ми вследствие мутаций, связанных с ин-

серциями и делециями [11]. Метод дос-

таточно простой, эффективный и эконо-

мичный; применяется для исследований 

по изучению генетического разнообра-

зия, в филогенетике, для идентификации 

видов и сортов растений и т.д. [14].  

 

 
 

Рис. 1. Принцип ПЦР-амплификации с применением SCoT-маркеров [11] 

 

Первоначальным этапом молекуляр-

но-генетических исследований любого 

объекта является подготовка образцов 

ДНК для анализа. В процессе проращи-

вания семян мятлика лугового выявлены 

некоторые особенности культуры, в ча-

стности, длительный период прораста-

ния: по разным сортам он колебался в 

диапазоне от 15 до 21 дня. Показатели 

энергии прорастания и всхожести соста-
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вили в среднем 31 и 50% соответствен-

но.  

Для выделения ДНК формировали 

образец от каждого сорта, включающий 

30 рандомно отобранных проростков. В 

результате применения SDS-метода с 

внесением ряда модификаций получили 

препараты геномной ДНК с удовлетво-

рительным выходом и качеством для ис-

пользования в ПЦР-анализе. Средняя 

концентрация образцов составила  

68,3 нг/мкл, средние значения оптиче-

ской плотности при соотношении длин 

волн 260 и 280 нм, а также 260 и 230 нм 

равнялись 1,950 и 1,706 соответственно. 

В реакционной ПЦР-смеси использовали 

образцы ДНК с концентрацией, дове-

денной до единого значения — 

30 нг/мкл.  

В предварительном анализе по выяв-

лению полиморфизма ДНК мятлика лу-

гового были определены информатив-

ные маркеры: SCoT 07, SCoT 13, SCoT 

17, SCoT 23, SCoT 35. По результатам 

генотипирования с ними получено 246 

ампликонов размером от 410 до 2885 п.н. 

(пар нуклеотидов), из них 62 — поли-

морфные (25%). У трех образцов выяв-

лены четыре уникальных продукта ПЦР 

размером 1946 п.н. и 2621 п.н. (Barzan: 

SCoT 07, SCoT 13), 1629 п.н. (Дар: SCoT 

13), 2069 п.н. (Тамбовец: SCoT 13).  

На основании данных бинарных мат-

риц рассчитали показатели генетической 

изменчивости в изучаемой коллекции 

мятлика лугового и построили дендро-

грамму сходства методом Neighbor-

Joining (NJ) (табл. 3, рис. 2).  

 
3. Показатели генетической изменчивости сортов мятлика лугового  

по результатам анализа с использованием SCoT-маркеров 

 

Маркер 

Размер  

продукта, 

п.н. 

Эффективное 

число аллелей 

(Ne) 

Индекс разно-

образия по Нею 

(He) 

Индекс 

Шеннона (I) 

PIC 

(polymorphism 

information 

content) 

SCoT 07 911–2408 1,39 0,26 0,42 0,810 

SCoT 13 1112–2621 1,42 0,27 0,42 0,742 

SCoT 17 1164–1693 1,18 0,12 0,20 0,747 

SCoT 23 920–2885 1,40 0,24 0,37 0,842 

SCoT 35 410–1534 1,59 0,34 0,51 0,878 

Среднее — 1,40 0,25 0,38 0,804 

 

Эффективное число аллелей в сред-

нем составило 1,40 и колебалось от 1,18 

(SCoT 17) до 1,59 (SCoT 35).  

Индекс разнообразия Нея составил в 

среднем 0,25 и имел разброс от 0,12 

(SCoT 17) до 0,34 (SCoT 35). Среднее 

значение индекса Шеннона равнялось 

0,38 (наименьшее у SCoT 17 — 0,20, 

наибольшее у SCoT 35 —. 0,51).  

Значения этих трех показателей не 

являются высокими, что свидетельствует 

об умеренном уровне ДНК-полимор-

физма.  

Среднее значение меры информаци-

онного полиморфизма (PIC) составило 

0,804. Это позволяет считать используе-

мые маркеры достаточно информатив-

ными.  
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Рис. 2. Дендрограмма филогенетических отношений  

между анализируемыми сортами мятлика лугового:  

1 – Barzan, 2 – Охтинский, 3 – Дар, 4 – Birnita, 5 – Ковровый,  

6 – Blue Chip, 7 – Glade, 8 – Тамбовец, 9 – Эвора, 10 – Белогорский 76, 11 – Yulia,  

12 – Ligute, 13 – Balin 

 

На дендрограмме наблюдается груп-

пировка сортов по трем кластерам.  

В первой подгруппе первого кластера 

расположились сорта Blue Chip, Ligute, 

Белогорский 76 (бутстреп-поддержка 

46%) и сорт Ковровый. Во второй под-

группе — сорта Birnita и Yulia (бутст-

реп-поддержка 32%).  

В первую подгруппу второго класте-

ра вошли сорта Balin и Glade (бутстреп-

поддержка 73%) и сорт Дар. Во второй 

подгруппе объединились сорта Тамбовец 

и Эвора (бутстреп-поддержка 54%).  

В третьем кластере находятся сорта 

Охтинский и Barzan.  

Для визуальной оценки генетических 

взаимосвязей в анализируемой коллек-

ции провели PCoA-анализ, который вы-

явил определенные закономерности в 

небольших подгруппах (рис. 3).  

Так, например, наблюдалось близкое 

генетическое сходство между сортами 

Blue Chip, Ligute и Белогорский 76; Ох-

тинский и Barzan; Тамбовец и Эвора. На 

незначительном удалении друг от друга 

располагались сорта Birnita, Ковровый и 

Yulia из первого кластера; Balin, Дар и 

Glade — из второго кластера. 

Полученные данные по аллельному 

разнообразию использовали для состав-

ления молекулярно-генетических фор-

мул сортов мятлика лугового (табл. 4). В 

них буквы латинского алфавита обозна-

чают код маркера, а нижний индекс со-

ответствует размеру выявленного аллеля 

в парах нуклеотидов.  
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Рис. 3. PCoA анализ сортов мятлика лугового:  

1 – Barzan, 2 – Охтинский, 3 – Дар, 4 – Birnita, 5 – Ковровый, 6 – Blue Chip, 7 – Glade,  

8 – Тамбовец, 9 – Эвора, 10 – Белогорский 76, 11 – Yulia, 12 – Ligute, 13 – Balin 

 
4. Молекулярно-генетические формулы образцов мятлика лугового,  

составленные по результатам анализа с использованием SCoT-маркеров 

 

Название сорта Молекулярно-генетическая формула 

Barzan A1919,1946B1226,1299,2621C1164,1467,1546D1161,1794,1870,2031,2242,2648E585,670,846,1081 

Охтинский A1089,1919B1226,1612,2417,1299C1164,1467,1546,1693D920,1599,1794,1870,2031,2242,2648E545,585,846,1255 

Дар A1629B1112,1299C1164,1467,1546,1693D1794,1870,2031E545,585,846,1081,1534 

Birnita A1089,1461,1842B1299C1164,1467,1546,1693D1794,1870,2031,2648E585,846,941,1081,1255 

Ковровый A911,1089,1919B1226,1299C1164,1467,1546,1693D1161,1794,1870,2031,2648E545,585,941,978,1081,1255 

Blue Chip A1089,1254,1919B1540,2417,1299C1164,1467,1546,1693D1794,1870,2031,2648E410,545,585,978,1081,1255 

Glade A911,1089,1919B1112,1612,1299C1164,1467,1546,1693D1599,1764,1870,2031,2648,2885E545,585,941,1081 

Тамбовец A1919,2069B1299C1164,1467,1546,1693D920,1599,1794,1870,2031,2648E545,585,846,978,1081,1451 

Эвора A1254,1461,1919,2408B1299C1164,1467,1546,1693D1599,1794,1870,2031,2242E545,585,846,978,1081,1451 

Белогорский 76 A1089,1254,1461,1919,2408B2417,1299C1164,1467,1546,1693D1161,179431870,2031,2648E545,585,978,1081,1255 

Yulia A1842,1919B1540,1299C1467,1546,1693D1794,1870,2031E585,941,978,1081,1255,1534 

Ligute A1089,1919B1540,2417,1299C1467,1546,1693D1161,1794,1870,2031,2648E410,545,585,670,846,978,1081,1255 

Balin A911,1089,1919B1112,1299C1467,1546,1693D1599,1794,1870,2031,2885E585,846,941,1081,1451 

Примечание. SCoT 07 — А; SCoT 13 — B; SCoT 17 — C; SCoT 23 — D; SCoT 35 — E.  

Красным цветом выделены уникальные для сорта аллели. 

 

Заключение. Результаты исследова-

ний свидетельствуют об эффективности 

применения системы SCoT-маркирова-

ния для оценки генетического разнооб-
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разия мятлика лугового. Для анализи-

руемых образцов определены информа-

тивные маркеры, позволяющие выявлять 

полиморфизм ДНК на межсортовом 

уровне: SCoT 07, SCoT 13, SCoT 17, 

SCoT 23, SCoT 35. Составлены индиви-

дуальные молекулярно-генетические 

формулы, как основа для разработки 

ДНК-паспортов. Учитывая, что на отече-

ственных сортах мятлика лугового по-

добные исследования проведены впер-

вые, полученная информация, несо-

мненно, будет полезна при оценке сор-

товой чистоты в семеноводстве, при со-

хранении биоресурсных коллекций и 

при выборе материала для селекции это-

го ценного кормового и газонного вида 

злаковых трав.  
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