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Формирование системы 
генетической паспортизации 
масличного льна
РЕЗЮМЕ

Актуальность. Изучение генетического разнообразия масличного льна 
и четкая идентификация сортов этой культуры является важной частью 
селекционной работы. ДНК-маркирование, в том числе применение 
микросателлитных SSR-маркеров, представляется как наиболее 
эффективный способ для анализа генетического полиморфизма и 
повышения результативности селекции. Целью данной работы стало 
изучение полиморфизма ряда современных сортов льна масличного и 
разработка их генетического паспорта. 

Материалы и методы. Объектом исследования стали 22 сорта льна 
масличного, включенных в Госреестр, различного селекционного 
происхождения. Генетический анализ проводился методом ПЦР с 
использованием линейки из 11 SSR-маркеров, разработанных и 
синтезированных компанией ООО «НПФ Синтол», с последующей 
детекцией продуктов на генетическом анализаторе. 

Результаты. В изучаемой выборке было определено 46 аллелей. 
Каждый образец льна содержал свойственный только ему набор аллелей. 
Применение буквенно-цифрового кода для SSR-маркеров позволило 
сформировать генетические паспорта для каждого изученного сорта. 
Это позволит проводить точное генотипирование морфологически 
сложно различимых образцов, что показывает возможность проведения 
паспортизации всех сортов льна, включенных в Государственный реестр 
селекционных достижений РФ. Кластерный анализ с построением 
дендрограммы генетического подобия выявил различия изученных 
образцов. Сорта исследованных образцов распределились на три 
обособленных группы, две из которых характеризуются происхождением 
по оригинатору и родственным связям между ними, сорта третьей группы 
представляют собой результаты селекционной работы с использованием 
образцов различного географического происхождения.

Formation of a system of genetic 
certification of linseed
ABSTRACT

Relevance. The study of the genetic diversity of linseed and the clear identifica-
tion of cultivars of this crop is an important part of breeding work. DNA marking, 
including the use of microsatellite SSR markers, is considered to be the most ef-
fective method for analyzing genetic polymorphism and improving the efficiency 
of selection. The purpose of this work was to study the polymorphism of a num-
ber of modern cultivars of linseed and develop their genetic passport. Materials 
and methods. The object of research was 22 varieties of oilseed flax included in 
the state register, of various breeding origin. The genetic analysis was performed 
by PCR using a line of 11 SSR markers developed and synthesized by “Syntol” 
LLC, with subsequent detection of products on a genetic analyzer. 

Results. In the study sample, 46 alleles were identified. Each sample contained 
a unique set of alleles. The use of alphanumeric code for SSR markers allowed 
the formation of genetic passports for each studied cultivar. This will allow accu-
rate genotyping of morphologically difficult to distinguish samples, which shows 
the possibility of certification of all flax cultivars included in the State register of 
breeding achievements of the Russian Federation. Cluster analysis with the con-
struction of a dendrogram of genetic similarity revealed differences in the stud-
ied samples. Cultivars of the studied samples were divided into three separate 
groups, two of which are characterized by origin and relationships between them, 
the third group of cultivars are the results of selection work using samples of dif-
ferent geographical origin.
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Введение
Лен по праву считается одной из наиболее важных 

сельскохозяйственных культур, которая является источ-
ником различного сырья (волокно, масло) во всем мире. 
Благодаря уникальному составу и свойствам масла 
культура масличного льна возделывается на всех конти-
нентах на площади около 3 млн га [1].

Широкое использование льна масличного приводит 
к необходимости создания новых сортов для различных 
сфер применения и высокой адаптивности к условиям 
возделывания [2]. В связи с этим большое значение 
приобретает пребридинговый этап исследования куль-
туры, включающий изучение и поиск новых источников 
генетического материала [3]. Лен не обладает высоким 
уровнем генетического полиморфизма, что сдерживает 
традиционный селекционный процесс [4]. 

В настоящее время для оптимизации этапов селек-
ционного процесса и повышения эффективности отбо-
ра наиболее рациональным считается использование 
высокоточных и надежных молекулярно-генетических 
методов [5]. ДНК-идентификация сортов может регу-
лировать защиту авторских прав селекционных учреж-
дений и контролировать чистоту сортов. Используемые 
UPOV методы идентификации сортов сельскохозяй-
ственных растений основаны на оценке морфологиче-
ских признаков. При создании все большего количества 
новых сортов этого становится недостаточно. Затруд-
нения, связанные с использованием морфологических 
признаков, создают необходимость поиска новых, бо-
лее надежных методов идентификации сортов расте-
ний. Поиск и применение молекулярных маркеров в 
идентификации сортов рекомендуется для видов рас-
тений со слабыми межсортовыми различиями, к числу 
которых принадлежит и лен [6].

Наиболее эффективными ДНК-маркерами являются 
микросателлитные, или SSR (Simple Sequence Repeats). 
Полученные с помощью ДНК-маркеров данные можно 
использовать для подбора родительских форм, геноти-
пирования сортов и линий, идентификации ценных ге-
нотипов, а также для маркирования отдельных генов и 
локусов растений [7].

Создание системы идентификации сортов льна с ис-
пользованием микросателлитных маркеров является 
актуальной научной задачей и име-
ет практическое значение для па-
спортизации сортов, защиты прав 
селекционеров и семеноводческого 
процесса [8]. Целью работы стало 
изучение полиморфизма ряда со-
временных сортов льна масличного 
с использованием SSR-маркеров 
и разработка их генетического па-
спорта.

Материалы и методы
В качестве материала для ис-

следований было использовано 22 
сорта льна масличного различного 
географического происхождения, 
включенных в Государственный ре-
естр селекционных достижений 
Российской Федерации: сорта «Ав-
густ», «Бирюза», «ВНИИМК 620», 
«ВНИИМК 620 ФН», «ВНИИМК 630», 
«Даник», «Исилькульский», «Небес-
ный», «Нилин», «Радуга», «Ручеек», 
«РФН», «Светлячок», «Северный», 

«Сокол», «Флиз», «Ы-117» (оригинатор ФГБНУ ВНИ-
ИМК им. Пустовойтова, Краснодар), «Исток» и «ЛМ 98» 
(оригинатор ФГБНУ ФНЦ ЛК, Тверь), «Кинельский 2000» 
(оригинатор ФГБУН СФИЦ РАН, Самара), «Илим» (ори-
гинатор РУП «Институт льна», Беларусь), «Чибис» (ори-
гинатор Баранник В.А., Белгород). 

Для генетического исследования применяли ли-
нейку из 11 пар праймеров, меченых флюоресцентны-
ми красителями, разработанными и произведенными 
ООО «НПФ Синтол» (Россия). Объединенную ДНК вы-
деляли с помощью модифицированного СТАВ-метода 
из листьев четырех растений каждого сорта, выра-
щенных в течение 4 недель. Реакционная смесь ПЦР 
объемом 25 мкл содержала: 20 нг исследуемой ДНК, 
2,5 мкМ MgCl2, 200 мкМ dNTP, по 0,25 мкМ прямого 
и обратного праймера и 1 единицу Taq–полимеразы. 
Амплификация проводилась на термоциклере Т100 
MyCycler™ (Bio-Rad Laboratories, Inc.). Условия реак-
ции: начальная денатурация 5 мин при 94 °С; далее 25 
циклов: денатурация при 94  °С  — 30 с, отжиг в тече-
ние — 45 с (температуру подбирали в зависимости от 
праймеров), элонгация при 72 °С — 40 с; терминальная 
элонгация — 5 мин 72 °С. 

Продукты амплификации денатурировали формами-
дом и разделяли на генетическом анализаторе НАНО-
ФОР 05 (ООО «НПФ Синтол»). Определение размеров 
аллелей осуществляли при помощи программного обе-
спечения «ДНК-ФА» (ООО «НПФ Синтол»). Для оценки 
полиморфизма микросателлитных локусов использо-
ван индекс PIC (Polymorphic Index Content) [9]: 

	 PIC = 1 - Σ(Pi
2),	 (1)

где Pi — частота i-аллели, определенной в данном мас-
сиве. Для построения дендрограммы генетического по-
добия использовали программное обеспечение DARwin 
v. 6 (DARwin software).

Результаты
В результате исследования были получены данные 

по полиморфизму изученных сортов масличного льна. В 
таблице 1 приведены данные, отражающие количество 
и диапазон размера аллелей с расчетными показателя-
ми уровня полиморфизма. 

Таблица 1. �Характеристика полиморфных SSR-локусов льна масличного

Table 1. �Characterization of polymorphic SSR loci in linseed

SSR-маркер
Диапазон полученных 

аллелей
Число аллелей PIC

Lin1 323–330 2 0,09

Lin2 425–437 3 0,56

Lin3 194–216 3 0,57

Lin4 307–316 4 0,60

Lin5 406–419 2 0,13

Lin6 164–195 3 0,54

Lin7 379–388 3 0,60

Lin8 117–153 4 0,37

Lin9 288–292 4 0,62

Lin10 234–270 9 0,85

Lin11 163–181 9 0,78

Среднее на 
локус

4,18 0,52
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В выборке из 22 сортов было 
определено 46 аллелей размером от 
117 до 437 пар нуклеотидов. Сред-
нее число аллелей на локус соста-
вило 4,18. Показатель информаци-
онного содержания (PIC) составил в 
среднем 0,52 на локус. Полученные 
параметры достаточно высоки, что 
характеризует использованную си-
стему маркеров как эффективную 
для решения задач по генетической 
идентификации масличного льна. 

При формировании генетиче-
ских паспортов изученных сортов 
был применен буквенно-цифровой 
метод, когда каждому SSR-маркеру 
присваивается буква латинского ал-
фавита, а подстрочным индексом к 
букве записываются размеры алле-
лей (табл. 2). Примененная система 
SSR-маркеров позволяет отличить 
генотипы льна масличного друг от 
друга на молекулярном уровне. 

По результатам исследования 
данной выборки был выполнен кла-
стерный анализ. С использованием 
метода «neighbor joining method» 
[10] была построена дендрограмма 
генетического подобия между изу-
ченными образцами (Рисунок 1 (си-
ним цветом выделены сорта селек-
ции ВНИИМК, красным — остальных 
оригинаторов)). 

Исследованные сорта распреде-
лились по трем кластерам. В первый 
кластер вошли три родственных со-
рта селекции ВНИИМК (сорта Не-
бесный и Сокол происходят от раз-
личных комбинаций с сортом Союз, 
сорт Радуга получен из гибридной 
комбинации с сортом Небесный). 
Второй кластер представляет собой 
однородную группу десяти сортов 
селекции ВНИИМК. В ней также 
прослеживаются родственные свя-
зи, подтверждаемые из публикаций 
селекционеров [11,12]: сорт ВНИ-
ИМК 620 ФН выведен методом ин-
дивидуального отбора из ВНИИМК 
620, который также участвовал в 
создании сорта Даник. Сорт РФН 
получен методом индивидуального 
отбора из сорта Ручеек. Несколько 
обособленно в этой группе держит-
ся старый сорт Северный, полу-
ченный при скрещивании с сортом 
из Марокко. Третий кластер пред-
ставляет собой группу из четырех 
сортов селекции ВНИИМК и пяти 
сортов других оригинаторов. Сорта 
данной группы представляют собой 
результаты селекционной работы 
по скрещиванию и многократному 
индивидуальному отбору из линий 
и образцов различного географиче-
ского происхождения (США, Кана-
да, Казахстан, Россия). 

Таблица 2. �Идентификация сортов льна масличного

Table 2. �Identification of linseed cultivars

Сорт льна Генетический паспорт

Август A323B425,437C216D307E419F164,192G381H153I289J251,264K171,179

Бирюза A323B425,437C194D312E419F164,192G379H117,153I291J254,267K171,179

ВНИИМК 620 A323B425,437C194,216D312E419F164,192G379H153I292J254,267K172,179

ВНИИМК 620 ФН A323,330B425,437C194D312E419F164,192G379H153I292J251,264K172,179

ВНИИМК 630 A323B425,437C216D316E419F164,192G379H117,149I291J254,267K166,173

Даник A323B425,437C194D312E419F164,192G379,388H153I292J257,270K179

Илим А323B425,437C216D307E419F164,192G379,381H153I292J246,267K172,179

Исилькульский A323B425,434C194,216D307E406F164,192G381H153I291J234,246K172,181

Исток A323B425,437C207,216D307E419F164,192G381H153I292J251,264K163,173

Кинельский 2000 A323B425,437C216D307E419F164,192G381H153I292J246,264K166,173

ЛМ-98 A323B425,437C207,216D307E419F164,192G381H153I291J251,264K163,179

Небесный
A323B425,437C194,216D307,315E419F164,195G379,388H117,153I-

292J261,270K169,179

Нилин A323B425,437C216D307E419F164,192G379,381H146,153I288,291J264,267K172,179

Радуга A323B425,437C194,216D307E419F164,195G379,381H117,153I292J257,270K172,179

Ручеек A323B425,437C194D312E419F164,192G379H153I291J267,270K171,179

РФН A323B425,437C194,216D312E419F164,192G379H153I291J254,267K172,179

Светлячок A323B425,437C216D316E419F164,192G379H117,153I288J254,267K165,173

Северный
A323B425,437C194,216D307,312E419F164,192G379,388H153I289,-

291J264,267K172,179

Сокол A323B425,434C207,216D307E419F164,192G388H117,153I292J261,270K172,179

Флиз A323B425,437C194,216D316E419F164,192G379H117I291J254,267K172,179

Чибис A323B425,434C194D307E406,419F164,192G381H153I292J246,264K166,173

Ы-117 A323,330B425,437C207,216D307E419F164,192G381,388H153I291J251,264K166,173

Рис. 1. �Дендрограмма генетического подобия сортов льна

Fig. 1. The dendrogram of genetic similarities among flax cultivars
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Выводы
Использование оригинальной линейки из 11 

SSR-маркеров позволило определить значительное 
генетическое разнообразие сортов масличного льна 
различных селекционных учреждений, включенных в Го-
сударственный реестр. Были составлены генетические 
паспорта изученных сортов, что может оказать помощь 
в охране прав селекционеров и в контроле за семено-

водством. Результаты кластерного анализа выявили на-
личие родственных связей между изученными сортами, 
что позволяет расширить применение данного метода 
в работе селекционеров и Госсорткомиссии и продол-
жить разработку системы генетической паспортизации 
культуры льна.

Работа выполнена в рамках государственного зада-
ния Минобрнауки России по теме № 0477–2019-0023.
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