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Рассматриваются важнейшие аспекты изучения генетической изменчивости популяций, сортов, 

образцов и форм дикорастущих и культивируемых кормовых растений. Указаны факторы, оказы-

вающие негативное влияние на сохранение биоразнообразия кормовых многолетних трав в совре-

менных условиях, дана характеристика основных типов генетических маркеров, используемых для 

оценки этой группы растений. Основное внимание уделено роли молекулярных ДНК-маркеров, 

обсуждаются преимущества их применения в популяционной генетике и филогенетических иссле-

дованиях кормовых культур, отличающихся большой вариабельностью признаков и свойств, 

сложностью генетической системы и высокой степенью пластичности. Последнее поколение гене-

тических маркеров — ДНК-маркеры — позволяет провести объективную и точную оценку гене-

тической изменчивости, способствует ускорению селекционного процесса, создает возможности 

для идентификации и молекулярно-генетической паспортизации селекционных достижений.  

Ключевые слова: биоразнообразие, генетическая изменчивость, ДНК-полиморфизм, молекуляр-

ные ДНК-маркеры, генотипирование, селекционные программы. 

 

Genetic diversity is the precondition for any selection program. The collection and exploitation of natural 

variation from ecotypes and landraces has played a vital role in the improvement of forage crops. The re-

view is devoted to the most important aspects of studying the genetic variation in populations, cultivars, 
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samples and forms of wild and cultivated forage plants. The factors with negative impact on the biodiver-

sity conservation have been determined. The main types of genetic markers that used for genetic re-

courses of perennial grasses evaluation were described. Particular attention was focused on the role of 

molecular DNA markers for the population genetics and phylogenetic studies. The main advantages of 

DNA markers application for the forage crops, due of its great variability of traits and properties, the 

complexity of the genetic system and a high degree of plasticity of this group of plants, have been dis-

cussed. The latest generation of genetic DNA markers allows conducting the objective and accurate as-

sessment of genetic diversity, provides selection process intensification, increases the possibilities for 

identification and molecular-genetic certification of the selection achievements.  

Keywords: biological diversity, genetic variation, DNA-polymorphism, molecular DNA markers, geno-

typing, breeding programs.  

 

Сохранение биоразнообразия являет-

ся одной из важнейших проблем совре-

менности, поскольку оно обеспечивает 

стабильность функционирования при-

родных экосистем, их адаптационный 

потенциал и устойчивость к воздейст-

вию негативных факторов окружающей 

среды, служит предпосылкой любой се-

лекционной программы. Наличие пер-

спективного исходного материала с ши-

роким диапазоном признаков и свойств — 

необходимое условие для создания но-

вых современных сортов растений с 

улучшенными хозяйственно ценными 

характеристиками.  

В современных условиях на состоя-

ние генетических ресурсов существен-

ное влияние оказывают различные виды 

деятельности человека, в том числе ур-

банизация и интенсивное развитие сель-

скохозяйственного производства [1]. 

Так, изменение структуры и площадей 

природных кормовых угодий за счет 

строительства дорог и иных сооружений 

ведет к изоляции и уменьшению числа и 

величины популяций, негативно отража-

ется на составе и состоянии их компо-

нентов [2]. В некоторых исследованиях 

указывается на снижение уровня био-

разнообразия кормовых многолетних 

трав при внесении повышенных доз ми-

неральных удобрений и частой дефолиа-

ции растений [3]. 

К сужению внутривидового генети-

ческого разнообразия приводит также 

интенсификация селекционного процес-

са. В основе сортов, поставляемых на 

рынок ведущими селекционными фир-

мами, часто лежат немногие источники. 

Как правило, элитные сорта адаптирова-

ны к тем климатическим условиям и бо-

лезням тех регионов, где их создавали, и 

не всегда могут полностью реализовать 

свой потенциал в условиях с менее бла-

гоприятным климатом. Сорта, традици-

онно выращиваемые в конкретной кли-

матической зоне, содержат генетические 

факторы, определяющие лучшую адап-

тационную способность. Выявление та-

ких уникальных генотипов, адаптиро-

ванных к местному климату — одна из 

важных задач селекционеров.  

Для эффективного использования, 

поддержания и сохранения всей сово-

купности растительных ресурсов требу-

ется тщательное и объективное изучение 

свойственной им генетической изменчи-

вости, возникшей в результате отбора, 

мутации, генетического дрейфа или ре-

комбинаций генов. Эти события вызы-

вают изменения в частоте генов и алле-

лей и проводят к эволюции популяций.  
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Традиционно для определения гене-

тического разнообразия использовали 

морфологические отличия или маркеры, 

которые, в первую очередь, были сфоку-

сированы на выявлении характеристик, 

представляющих хозяйственную цен-

ность, таких как урожайность сухого 

вещества, кормовые достоинства расте-

ния, устойчивость к болезням и вредите-

лям [4]. Однако уже сегодня накоплен-

ное разнообразие сортов не поддается 

описанию с использованием традицион-

ных подходов в силу своих масштабов. 

Даже опытным селекционерам не всегда 

удается различить материал, ориентиру-

ясь исключительно на морфологические 

признаки, число которых у культиви-

руемых форм невелико. Например, у 

клевера их насчитывается около 15, а у 

люцерны — около 20, тогда как количе-

ство сортов, созданных путем реализа-

ции селекционных программ, продолжа-

ет расти [5]. При анализе кормовых 

культур использование морфологиче-

ских маркеров осложняется также боль-

шой вариабельностью признаков и 

свойств этой группы растений, таких как 

однолетность/многолетность выращива-

ния, различия в репродуктивном поведе-

нии, высокая степень пластичности, ве-

дущая к значительным уровням взаимо-

действия генотипа и условий окружаю-

щей среды [6]. Кроме того, сорта кормо-

вых культур (многолетний райграс, лю-

церна, белый клевер и клевер луговой) 

часто похожи по морфологическим при-

знакам, хотя и отличаются высокой ге-

нетической гетерогенностью [7]. Неред-

ко проявление морфологических марке-

ров зависит от стадии онтогенеза и гене-

тического фона, для многих из них ха-

рактерно плейотропное действие. По 

этим причинам селекция, основанная на 

применении морфологических маркеров, 

является длительной, трудоемкой, зачас-

тую требует повторных экспериментов в 

меняющихся условиях.  

В настоящее время при изучении 

биоразнообразия широко используются 

молекулярные маркѐры, позволяющие 

иметь тест-системы на уровне генетиче-

ского материала клетки. Гомологичные 

последовательности ДНК у различных 

индивидов могут различаться по одному 

или нескольким основаниям в результате 

точечных мутаций, вставок, делеций или 

инверсий. Такие последовательности 

ДНК называются полиморфными, а само 

явление гетерогенности нуклеотидного 

состава гомологичных последовательно-

стей — ДНК-полиморфизмом. Число ге-

нерированных ДНК-маркѐров практиче-

ски неограниченно, проявление их ней-

трально по отношению к фенотипу, не 

является тканеспецифичным и не зави-

сит от воздействия факторов окружаю-

щей среды; обнаружить их можно на 

любой стадии развития растений. Моле-

кулярные методы позволяют выявить 

скрытую изменчивость вида и увидеть 

отличия в тех областях генома, которые 

не имеют четко выраженного внешнего 

проявления.  

Существует два основных методоло-

гических подхода к проблеме выявления 

полиморфизма геномов и маркирования 

полиморфных участков ДНК. Принци-

пиальное различие технологий — в ис-

пользуемой системе детекции полимор-

физма: расщепление геномной ДНК раз-

личными рестрикционными эндонуклеа-

зами с последующей гибридизацией с 

мечеными зондами (полиморфизм длины 

рестрикционных фрагментов — ПДРФ) 
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или амплификация участков ДНК с по-

мощью ДНК-полимеразы in vitro (мето-

ды на основе полимеразной цепной ре-

акции — ПЦР).  

Развитие ПЦР-технологии привело к 

созданию большого числа техник и сис-

тем маркирования, широко применяе-

мых в популяционных или генетико-

селекционных исследованиях. Для ус-

пешного решения поставленных задач 

молекулярные маркѐры, по мнению ряда 

исследователей, должны отвечать опре-

деленным требованиям: селективно ней-

тральное поведение, кодоминантный ха-

рактер наследования, высокий уровень 

полиморфизма и воспроизводимости ре-

зультатов, оптимальная частота встре-

чаемости в геноме по хромосомам [8]. 

На сегодняшний день не существует 

идеальных молекулярных маркѐров, ко-

торые полностью соответствовали бы 

перечисленным показателям. Для каж-

дой методики характерны определенные 

преимущества и недостатки, что и обу-

словливает их использование в зависи-

мости от цели исследований и особенно-

стей структуры изучаемого генома.  

Применение современных маркѐр-

ных систем развивается в двух направ-

лениях. Это селекция с помощью маркѐ-

ров (MAS — marker-assisted-selection) и 

ДНК-профилирование. MAS основана на 

использовании маркѐров, сцепленных с 

локусами, участвующими в контроле ге-

нов различных заболеваний и главных 

генов количественных признаков. ДНК-

профилирование предполагает исполь-

зование маркѐрного локуса для оценки 

генетического разнообразия внутри и 

между естественными и синтетическими 

популяциями. Посредством молекуляр-

ного маркирования селекционер получа-

ет возможность на протяжении всей се-

лекционной программы осуществлять 

контроль генетической системы популя-

ции и фиксировать процессы, происхо-

дящие в ней: механическое засорение и 

переопыление, появление новых мута-

ций и т.  п. ДНК-профилирование помога-

ет выявить полиморфные участки в ге-

номе и способствует решению ряда важ-

ных практических задач:  

1) установление филогенетических взаи-

моотношений между культурными и 

дикорастущими видами — донорами 

ценных признаков; 

2) оценка родительских генотипов и гиб-

ридов, подбор для скрещиваний гене-

тически дивергентных пар;  

3) выявление наличия или отсутствия 

аллеля, хромосомы, гена; интрогрес-

сии сцепленных аллелей, контроли-

рующих количественные признаки; 

4) использование в молекулярной таксо-

номии, для определения степени род-

ства инбредных линий гибридов при 

эффекте гетерозиса; 

5) применение в работе с мировыми ге-

нетическими ресурсами растений для 

регистрации и обеспечения их со-

хранности; охрана авторских прав на 

источники и формы из генетических 

коллекций;  

6) идентификация сортов и генотипов в 

селекции, семеноводстве и семенном 

контроле. 

В настоящее время известны различ-

ные модификации ПЦР-технологии в за-

висимости от природы используемых 

праймеров и способа идентификации 

полученных фрагментов амплифициро-

ванной ДНК. Одна из первых методик 

получила название RAPD (полиморфизм 

рандомно амплифицированных фраг-
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ментов ДНК); она оказалась незамени-

мой при анализе культур с низким уров-

нем полиморфизма, для растений с оп-

ределенными трудностями выделения 

высококачественной ДНК, при отсутст-

вии информации о сиквенсах и в тех 

случаях, когда исследовать геном дру-

гими методами длительно и дорого. 

RAPD-маркерная система является до-

минантной по типу наследования ал-

лельных вариантов и мультилокусной по 

природе выявляемого полиморфизма. 

Такими же свойствами обладает техно-

логия AFLP — полиморфизм длины ам-

плифицированных фрагментов. Это 

сложный метод, позволяющий опреде-

лять генетические изменения, вызванные 

точечными мутациями в сайтах рестрик-

ции или в участках отжига праймеров 

(присутствие или отсутствие продукта 

амплификации в спектре) и небольшими 

вставками-делециями внутри рестрикци-

онного фрагмента (изменение размера 

полосы в спектре). В сравнении с RAPD-

методом AFLP-маркерная система отли-

чается более высоким уровнем выявляе-

мого полиморфизма. 

Что касается кормовых культур, 

мультилокусные RAPD- и AFLP-марке-

ры применялись для анализа генетиче-

ских вариаций в сортах и популяциях 

клевера лугового [9; 10]. На основе этих 

методов изучали ДНК-полиморфизм и 

проводили идентификацию сортообраз-

цов и межвидовых гибридов многолет-

них злаковых трав [11; 12; 13; 14]. 

Полезным инструментом для скри-

нинга биоразнообразия различных видов 

кормовых культур в последние годы 

стал метод микросателлитного анализа 

(SSR-маркирование). Микросателлиты 

состоят из участков ДНК длиной в 2–

6 пар оснований, распространенных в 

тандемных повторностях по всему эука-

риотическому геному, могут легко ам-

плифицироваться в процессе ПЦР. Ши-

рокое использование SSR-маркерной 

системы для анализа кормовых много-

летних трав обусловлено особенностями 

их генетической структуры. Большинст-

во видов характеризуется высоким уров-

нем внутрипопуляционной и межпопу-

ляционной генетической гетерогенности, 

в результате чего при скрещивании ин-

дивидуальных генотипов можно наблю-

дать сегрегацию до четырех различных 

аллелей на один локус. Мультиаллель-

ные кодоминантные SSR-маркеры наи-

лучшим образом подходят для монито-

ринга наследственности множественных 

аллелей. Преимущества этого метода за-

ключаются также в его доступности, 

простоте, высокой воспроизводимости 

результатов.  

С помощью SSR-маркеров исследо-

вали уровень генетической дифферен-

циации между сортами и популяциями 

люцерны [15; 16], использовали их для 

выявления ДНК-полиморфизма между 

сортами многолетнего райграса [17; 18], 

при анализе биоразнообразия популяций 

овсяницы тростниковидной [19], при 

изучении межсортового полиморфизма 

клевера ползучего [20] и клевера лугово-

го [21].  

Работа по оптимизации технологии 

генотипирования кормовых культур на 

основе микросателлитного анализа про-

должается. Необходимо, чтобы эта вы-

сокоэффективная методология позволяла 

осуществить скрининг большого коли-

чества растительных образцов с наи-

меньшими затратами и высокой воспро-

изводимостью результатов. 
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ISSR-маркирование — один из наи-

более современных и информативных 

подходов для выявления внутривидовой 

и межвидовой изменчивости, идентифи-

кации и паспортизации видов, популя-

ций, сортов, линий и иногда индивидов 

[22]. Основан на сравнении полимор-

физма длин фрагментов ДНК, находя-

щихся между микросателлитными по-

вторами. С применением ISSR-маркеров 

проведена оценка биоразнообразия гене-

тических ресурсов ежи сборной [23], ус-

тановлено филогенетическое родство 

локальных популяций лисохвоста луго-

вого (Аlopecurus pratensis L.) [24]. 

Метод с использованием SNP-марке-

ров (однонуклеотидный полиморфизм) 

позволяет выявить мутацию единствен-

ного основания между гомологичными 

фрагментами ДНК. Характеризуется вы-

сокой стабильностью и воспроизводимо-

стью результатов — в большей степени, 

чем это свойственно другим маркерным 

системам, в том числе SSR- или AFLP-

маркерам. Однако до настоящего момен-

та технология остается достаточно за-

тратной, так как для разработки SNP-

маркеров необходимо широкомасштаб-

ное геномное секвенирование. По этой 

причине SNP-маркирование нечасто ис-

пользуется для анализа растительных 

геномов, хотя в последнее время такие 

работы стали появляться, в том числе и 

при изучении внутрисортовой генетиче-

ской изменчивости кормовых культур, 

например, райграса многолетнего [25; 

26]. 

Объективность и достоверность 

оценки генетического разнообразия по-

пуляции зависит не только от исполь-

зуемого для анализа молекулярно-

генетического метода, но, в немалой 

степени, и от репрезентативности вы-

борки или количества анализируемых 

индивидуальностей от исследуемого 

объекта. Популяции перекрестноопы-

ляемых видов, включая сорта, природ-

ные популяции или растения разных ви-

дов, обитающие в определенной экоси-

стеме, состоят их множества различных 

генотипов и характеризуются высоким 

уровнем внутрипопуляционной измен-

чивости. Следовательно, чем большее 

количество растений от популяции 

включено в исследование по оценке ге-

нетического разнообразия, тем выше ве-

роятность охвата редких аллелей. Гено-

типы или аллели, встречающиеся с час-

тотой не менее 10%, с большой долей 

вероятности будут определены при ана-

лизе выборки размером не менее 40 рас-

тений, тогда как для детекции аллелей, 

встречающихся с частотой 5%, необхо-

димо проанализировать не менее 100 

растений [27]. Чтобы провести оценку 

внутрипопуляционной и межпопуляци-

онной генетической изменчивости таких 

видов, как клевер луговой, выборку 

формируют, как правило, из не менее 25 

растений на популяцию, в результате до 

90% повышается вероятность учета ал-

лелей, встречающихся в популяции с 

частотой 10% [28]. Однако на практике 

анализ большого числа индивидуально-

стей является дорогостоящим и трудо-

емким процессом. Эффективным подхо-

дом, позволяющим генотипировать пе-

рекрестноопыляемые культуры с наи-

меньшими усилиями, является «балк-

стратегия», когда растительный матери-

ал или ДНК нескольких разных растений 

большого пула объединяют в один сме-

шанный образец для анализа [29]. Не-

достаток метода — неизбежная потеря 
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редких аллелей, встречающихся у изу-

чаемых генотипов [30; 31], хотя, с дру-

гой стороны, балк-образец должен акку-

мулировать все специфические маркеры, 

характерные для данной популяции. В 

любом случае диапазон ограничений де-

текции аллелей зависит от сиквенса и 

комбинации используемых праймеров и 

биологии оцениваемого вида растений. 

Из литературных источников на сего-

дняшний день известно о нескольких ра-

ботах по исследованию генетической 

изменчивости кормовых трав на основе 

балк-анализа: райграса многолетнего 

[26], клевера ползучего [30], клевера лу-

гового [32; 33].  

В связи с быстрым развитием селек-

ции и появлением ежегодно большого 

количества новых сортов растений все 

более актуальной становится проблема 

их маркирования и паспортизации. В на-

стоящее время регистрация сорта бази-

руется на морфофизиологических разли-

чиях. Процесс такой идентификации яв-

ляется длительным по времени и часто 

затруднительным из-за невозможности 

разграничить генетические признаки и 

морфозы, вызванные влиянием окру-

жающей среды. Сортовая идентификация 

может быть точно выполнена на основе 

данных ДНК-фингерпринтинга — разли-

чения индивидуальных характеристик 

растения с помощью ДНК-маркеров, — 

особенно для материала, который харак-

теризуется высоким уровнем генетиче-

ской изменчивости между сортами и от-

сутствием изменчивости в пределах сор-

тов. Полученные уникальные ДНК-

профили изучаемого образца позволяют 

разработать, так называемый, генетиче-

ский паспорт линий и сортов сельскохо-

зяйственных культур. Уже сегодня гене-

тическая паспортизация с помощью 

ДНК-маркеров принята в ряде стран. Для 

отечественных сортов подобные «пас-

порта» существуют лишь для небольшо-

го спектра культур, например, для сортов 

пшеницы, ячменя, гороха, рапса, свеклы.  

Для кормовых трав на сегодняшний 

день нет единых универсальных методов 

сортовой ДНК-идентификации, как нет и 

единого мнения относительно выбора 

типа молекулярных маркеров, которые 

могут быть применены для этих целей, 

их количества и уровня информативно-

сти. Это связано, в частности, с недос-

татком знаний о генетическом разнооб-

разии сортов, возделываемых в разных 

странах, уровне полиморфизма отдель-

ных областей генома различных видов. 

Применяемые технологии генотипиро-

вания, очевидно, нуждаются в оптими-

зации с учетом сложности генетической 

системы и морфофизиологических осо-

бенностей этой группы растений. Осо-

бенно актуальным является разработка и 

использование для анализа кормовых 

культур молекулярных маркеров нового 

поколения, прямо связанных с функцио-

нальными характеристиками и имеющи-

ми корреляции с разнообразием морфо-

логических признаков [4; 26; 34].  

В ближайшие годы предстоит огром-

ная работа по идентификации молеку-

лярных маркеров, то есть выявлению со-

ответствия участка ДНК тому или иному 

морфологическому признаку или физио-

логическому процессу, а также по иден-

тификации и молекулярно-генетической 

паспортизации видов, сортов, образцов. 

Успешное решение этих задач позволит 

значительно повысить эффективность 

практической селекции в кормопроиз-

водстве.  
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