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Оценка генетического 
разнообразия сортов рыжика 
посевного (Сamelina sativa l.) 
с использованием SSR-маркеров
РЕЗЮМЕ
Актуальность. Рыжик посевной (Camelina sativa L.)  — географически широко 
распространенная масличная культура, характеризующаяся высоким содержани-
ем ненасыщенных жирных кислот в масле семян и устойчивостью к большинству 
стрессовых абиотических и биотических факторов. Перспектива развития куль-
туры рыжика связана с производством биотоплива и широкого спектра техниче-
ских масел. Создание новых специализированных высокопродуктивных сортов 
рыжика связано с задачами химической, медицинской и пищевой промышленно-
сти. Повышение эффективности селекционного процесса предполагает развитие 
методов оценки и подбора исходного материала. Изучение генетического разно
образия культуры с использованием ДНК-маркирования, в том числе применение 
микросателлитных SSR-маркеров, рассматривается как эффективный способ 
предбридингового этапа селекционных работ. Целью данного исследования стало 
изучение полиморфизма и филогенетических взаимоотношений сортов рыжика 
посевного с использованием SSR-маркеров. 

Методы. Объектом исследования стали 18 сортов рыжика посевного различного 
селекционного происхождения, включенных в Госреестр сортов Российской Фе-
дерации. Генетический анализ проводился методом ПЦР с использованием ли-
нейки из 8 SSR-маркеров с последующей детекцией продуктов на генетическом 
анализаторе.  

Результаты. В изучаемой выборке было определено 40 аллелей с достаточно 
высокими показателями уровня полиморфизма. Выявлен характерный маркер, 
связанный с озимой формой жизни рыжика. Кластерный анализ с построением 
дендрограммы генетического подобия выявил значительные различия изучен-
ных образцов. Сорта распределились на два обособленных кластера  — озимые 
и яровые формы рыжика. В каждом из кластеров сорта группировались преиму-
щественно по признаку происхождения (оригинатор). Дальнейшее развитие и 
использование методов ДНК-маркирования будет содействовать повышению 
эффективности селекционного процесса и формированию системы генетической 
паспортизации масличных культур.

Еvaluation of the genetic diversity 
of varieties of camelina (Сamelina 
sativa l.) using SSR markers
ABSTRACT
Relevance. Camelina (Camelina sativa L.) is a geographically widespread oilseed crop 
characterized by a high content of unsaturated fatty acids in seed oil and resistance to 
most stress abiotic and biotic factors. The prospect for the development of camelina 
culture in agriculture is associated with the production of biofuels and a wide range of 
technical oils. The creation of new specialized highly productive varieties of camelina is 
associated with the tasks of the chemical, medical and food industries. Increasing the 
efficiency of the breeding process needs development of methods for the assessing and 
selecting of genetic material (lines, cultivars etc.). The study of the genetic diversity of a 
culture using DNA marking, including the microsatellite SSR markers, is considered as 
an effective way of the pre-breeding stage of breeding work. The aim of this study was 
to study the polymorphism and phylogenetic relationships of camelina cultivars using 
SSR markers. 

Methods. The object of the study was 18 varieties of camelina of various breeding 
origin, included in the State Register of Varieties of the Russian Federation. Genetic 
analysis was carried out by PCR using a set of 8 SSR-markers, followed by detection of 
products on a genetic analyzer.  

Results. During the study, 40 alleles were identified, with rather high indicators of 
the level of polymorphism. A specific marker associated with the winter form of life of 
camelina was revealed. Cluster analysis with the construction of a dendrogram of genetic 
similarity showed significant differences in the studied samples. The varieties were 
divided into two separate clusters — winter and spring forms of camelina. In each of the 
clusters, varieties were grouped mainly by origin (originator). Further development and 
use of DNA-marking methods will contribute to increasing the efficiency of the breeding 
process and the formation of a system of genetic certification of oilseeds.
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Введение
Рыжик посевной (Camelina sativa L.)   как маслич-

ная культура с уникальным составом масла может 
возделываться в различных, в том числе и экстре-
мальных, почвенно-климатических условиях благо-
даря своей устойчивости к засухе, отрицательным 
температурам, многочисленным болезням и вреди-
телям [1]. В промышленных масштабах рыжик воз-
делывается в Канаде, США, Евросоюзе, России на 
площади до 100 тыс. га [2]. Основные его посевы в 
России находятся в Сибири и Поволжье. В семенах 
современных сортов рыжика от 30 до 50% масла, в 
составе которого 80% — ненасыщенные жирные кис-
лоты [3]. Перспектива возделывания рыжика связана 
с использованием его для производства биотоплива, 
новых промышленных липидов, специальных масел и 
полимеров, в том числе и медицинского назначения 
[4, 5, 6].

Основное конкурентное преимущество рыжика с 
другими масличными культурами — значительный ре-
зерв урожайности культуры, являющийся ключевым 
фактором снижения затрат на производство сырья и 
увеличения доходов от растениеводства [7]. Создание 
новых высокопродуктивных сортов рыжика различных 
жизненных форм — озимого и ярового — для топлив-
ной, медицинской и пищевой промышленности позво-
лит увеличить площади посевов этой перспективной 
культуры. В настоящее время в Госреестре сортов Рос-
сийской Федерации насчитывается 13 сортов ярового 
и 7 сортов озимого рыжика посевного российской се-
лекции.  

Эффективное решение селекционной задачи по соз-
данию новых сортов рыжика предполагает научно-обо-
снованный подбор исходного материала, основанный 

на изучении генетического разнообразия культуры с 
помощью современных генетических методов [8, 9, 10]. 
ДНК-маркеры давно зарекомендовали себя как надеж-
ный инструмент в идентификации сортов, в том числе 
со слабыми сортовыми различиями [11]. Эффективны-
ми ДНК-маркерами являются микросателлитные или 
SSR (Simple Sequence Repeats). Генотипирование линий 
и сортов, идентификация ценных сортов, маркирова-
ние отдельных генов растений — вот далеко не полный 
перечень возможностей использования SSR-маркеров 
[11, 12, 13]. 

Целью данной работы стало изучение полиморфиз-
ма и филогенетических взаимоотношений сортов ры-
жика посевного российской селекции с применением 
SSR-маркеров. 

Работа выполнена в лаборатории молекулярно-ге-
нетических исследований и клеточной селекции ФГБНУ 
ФНЦ ЛК в 2021 г.

Методика
В качестве объекта исследований было исполь-

зовано 18 сортов рыжика посевного различного гео-
графического происхождения (табл. 1), включенных в 
Государственный реестр селекционных достижений 
Российской Федерации. 

Для генетического исследования использовался на-
бор из 8 пар SSR-праймеров [14], меченых флюорес-
центными красителями, произведенными ООО «НПФ 
Синтол» (Россия). Объединенную ДНК выделяли с по-
мощью модифицированного СТАВ-метода из листьев 
четырех растений каждого сорта, выращенных в тече-
ние 4 недель. 

Реакционная смесь ПЦР объемом 25 мкл содержала: 
20 нг исследуемой ДНК, прямой и обратный праймер 

(оптимальные количества опреде-
лялись экспериментально), 200 мкМ 
dNTP, 2,5 мкМ MgCl2 и 1 единицу 
Taq-полимеразы. ПЦР осуществляли 
на амплификаторе Т100 MyCycler™ 
(Bio-Rad Laboratories, Inc.) при ус-
ловиях: начальная денатурация 5 
мин при 94 °С; далее следовали 35 
циклов: денатурация при 94 °С — 30 
с, отжиг в течение   30 с (темпера-
туру подбирали в зависимости от 
праймеров), элонгация при 72 °С — 
30  с, терминальная элонгация  — 
30 мин при 72  °С. ПЦР-продукты 
были проанализированы методом 
фрагментного анализа на генети-
ческом анализаторе НАНОФОР 05 
с использованием маркера моле-
кулярного веса СД-450 СИНТОЛ 
(Россия). Определение размеров 
аллелей проводили в программе 
«ДНК-ФА» СИНТОЛ (Россия). Для 
оценки полиморфизма микросател-
литных локусов использован индекс 
PIC (Polymorphic Index Content) [15]: 

	 PIC = 1 - Σ(Pi
2),	 (1)

где Pi  — частота i-аллели, опре-
деленной в данном массиве. Для 
построения дендрограммы генети-
ческого подобия использовали про-
граммное обеспечение DARwin v. 6 
(DARwin software).

Таблица 1. �Исследованные сорта

Table 1. �Studied varieties

Название сорта Оригинатор(ы)

Озимые сорта

Барон

ФГБНУ «ФНЦ ЛК», г. Тверь / ФГБНУ «Пензенский НИИСХ», 
Пензенская обл.

Козырь

Пезняк

Адамас
ФГБНУ Российский НИПТИ СК, г. Саратов

Передовик

Адонис ФГБНУ «ФНЦ ЛК», г. Тверь

Карат ФГБНУ «ФНЦ ВНИИМК», г. Краснодар

Яровые сорта

Велес ФГБНУ «ФНЦ ЛК», г. Тверь / ФГБНУ «Пензенский НИИСХ», 
Пензенская обл.Юбиляр

Исилькулец ФГБНУ «ФНЦ ВНИИМК», г. Краснодар / ФГБНУ «СибОС ВНИ-
ИМК», Омская обл.Омич

ВНИИМК-520
ФГБНУ «ФНЦ ВНИИМК», г. Краснодар

Кристалл

Ужурский ФГБУН Сибирский ФНЦ агробиотехнологий РАН, Новосибир-
ская обл.Чулымский

Вилла Сamelina company espana s.l. Madrid

Дебют ФГБНУ Российский НИПТИ СК, г. Саратов

Екатерининский Екатерининская ОС ВИР, Тамбовская обл.
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Результаты
В результате исследования были 

получены данные по полиморфизму 
изученных сортов рыжика посевно-
го. В таблице 2 приведены данные, 
отражающие количество и диапазон 
размера аллелей с расчетными по-
казателями уровня полиморфизма. 
В последней графе таблицы приве-
дены данные по коэффициенту по-
лиморфизма PIC, рассчитанные для 
этих локусов по данным источника 
[14].

В представленной выборке из 18 
сортов было определено 40 аллелей 
размером от 119 до 323 пар нукле-
отидов. Среднее число аллелей на 
локус составило 5. Локус P4B3, как 
и в работе [14], не выявил полимор-
физма и, вероятно, должен быть ис-
ключен из линейки SSR-маркеров, 
используемых для изучения генети-
ки рыжика. Показатель информаци-
онного содержания (PIC) составил 
в среднем 0,58 на локус, в отличие 
от этого показателя 0,61 из работы 
[14], в которой были исследованы 
более географически отдаленные 
образцы сортов. Это указывает на 
существующую ограниченность ге-
нетического фонда отбора между 
сортами российской селекции. Для 
преодоления возможных ограниче-
ний в селекционной работе и повы-
шения уровня генетического раз-
нообразия необходимо расширить 
количество исходного материала, 
вовлекаемого в скрещивания, в том 
числе зарубежных сортов. 

Полученные в исследовании результаты характери-
зуют использованную систему SSR-маркеров как эф-
фективную для решения задач по генетической иден-
тификации рыжика посевного, позволяющую различать 
генотипы на молекулярном уровне. 

С использованием метода «neighbor joining method» 
[16] был выполнен кластерный анализ и построена ден-
дрограмма генетического подобия для изучения фило-
генетических отношений между изученными образцами 
рыжика (рис. 1 (синим цветом выделены сорта озимой 
формы, красным — яровой)). 

Исследованные сорта распределились по двум класте-
рам, отражающим две формы жизни культуры  — рыжик 
озимый и рыжик яровой. Анализ данных показал, что такое 
разделение связано с локусом P4C11, в котором аллель 
размером 197 п.н. обнаружен только у озимых форм. 

Яровые сорта Кристалл и Исилькулец (оригина-
тор ВНИИМК) с помощью использованного набора 
SSR-маркеров не разделяются, хотя они сильно разде-
лены по времени создания, отличаются по месту селек-
ции, цвету семян, длительности вегетационного перио-
да и жирнокислотному составу масла. Они чрезвычайно 
схожи по показателям урожайности, масличности, мас-
сы тысячи семян, а также оба сорта имеют неопушен-
ный лист. Можно предположить, что использованные 
в работе локусы могут характеризовать генетическую 
близость данных сортов по одному или нескольким схо-
жим показателям. 

Внутри двух групп сортов, разделенных по жизнен-
ной форме, можно отметить достаточно характерное 
деление по оригинатору. Среди озимых сортов выделя-
ются Передовик и Адамас. Эти сорта т.н. «саратовской 
селекции» имеют очень малую генетическую дистан-
цию 0,11 (при средней 0,52), что указывает на высокую 
степень родства. Достаточно хорошо группируются 
«пензенские озимые сорта»  — Козырь, Пензяк, Барон. 
Сорт Адонис близок к этой группе, но демонстрирует 
достаточно большое генетическое расстояние от них 
по причине наличия в его родословной сорта Козырь и 
формы украинского происхождения (г. Чернигов, Украи-
на). Сорт Карат не проявляет выраженного филогенети-
ческого сродства.

Среди яровых сортов также выявляется деление по 
месту происхождения: кластеризуются «пензенские со-
рта» Велес и Юбиляр, группируются сибирские сорта: 
старые Ужурский и Чулымский и более новый Омич. 
Испанский сорт Вилла проявляет сродство к группе «си-
бирских сортов».

Сорта Исилькулец и Кристалл группируются с сорта-
ми селекции среднерусских селекционных учрежде-
ний — Дебют (г. Саратов) и Екатерининский (Тамбовская 
обл.). Интерес представляет старый сорт ВНИИМК-520, 
занимающий в данной дендрограмме промежуточное 
положение между яровыми и озимыми сортами. 

Особенностью кластерного анализа является ие-
рархический алгоритм, предполагающий изначальное 

Таблица 2. �Характеристика изученных полиморфных SSR-локусов

Table 2. �Characteristics of the studied polymorphic SSR-LOCI

SSR-локус
Диапазон получен-

ных аллелей
Число аллелей PIC PIC [14]

P4E6 294–323 5 0,50 0,66

P6E4 209–225 4 0,64 0,56

LIB19 119–153 9 0,85 0,69

P4C11 184–229 6 0,74 0,84

P3C3 165–220 4 0,57 0,72

P4C7 280–296 6 0,77 0,78

P4B3 212 1 0 0

P4C2 177–187 5 0,63 0,63

Среднее на локус 5 0,58 0,61

Рис. 1. � Дендрограмма генетического подобия сортов рыжика

Fig. 1. Dendrogram of genetic similarity of camelina varieties
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существование упорядоченной структуры между объ-
ектами анализа, но при этом они могут быть не свя-
заны между собой и объединены в группы на основе 
усредненной схожести характеристик. В связи с этим 
в дополнение к кластерному анализу был использован 
метод факторного анализа  — метод главных компо-
нент «principal component analysis, PCA». Этот метод 
не предполагает существования упорядоченных вза-
имоотношений между объектами анализа [17]. Про-
веденный анализ полученных SSR-маркеров (рис. 2) 
подтверждает и дополняет полученные результаты: 
озимые сорта (выделены синим цветом) образуют до-
статочно плотную генетическую группу, а яровые сорта 

(выделены красным цветом) формируют более широкое 
распределение. Это говорит о том, что расширению ге-
нетического разнообразия озимых сортов рыжика сле-
дует уделить больше внимания. Использование метода 
главных компонент также определило местоположение 
сорта ВНИИМК-520 в пограничной зоне между озимы-
ми и яровыми сортами, что соответствует предыдущему 
выводу. 

Выводы
Разнообразие сортов рыжика посевного, как и дру-

гих культур, включенных в Государственный реестр 
Российской Федерации, необходимо оценивать с при-
влечением современных молекулярных маркеров. Ис-
пользование определенного набора SSR-маркеров, 
сформированного из существующего многообразия, 
представленного в базах данных ДНК-маркеров, по-
зволило выявить достаточно высокий уровень поли-
морфизма исследованных 18 сортов озимого и ярово-
го рыжика. Выявлен характерный маркер, связанный 
с озимой формой жизни рыжика. Кластерный анализ 
выявил генетическую близость исследованных сортов, 
подтверждаемую генеалогическими данными о селек-
ционном происхождение сорта. Расширение масшта-
бов выполненной работы позволит применить данный 
метод в работе селекционеров и Госсорткомиссии, а 
также содействовать созданию системы генетической 
паспортизации культуры рыжика посевного.

Работа выполнена в рамках  
государственного задания Минобрнауки России  

по теме № 0477–2019-0023.

Рис. 2. � Результаты PCA-метода

Fig. 2. Results of the PCA method
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В мире растет производство биодизеля

Согласно прогнозам экспертов Oil World, мировое про-
изводство биодизеля в этом году может достичь ре-
кордных 47,9 млн тонн. Как сообщает Зерно Он-Лайн, 
это на 0,6 млн тонн ниже предыдущего прогноза экс-
пертов.

Понижательную корректировку выработки биотоплива 
в этом году аналитики сделали по причине роста цен 
на сырье и снижения спроса на продукт. Так, эксперты 
понизили прогноз для США – до 8,6 млн тонн (7,85 млн 
тонн в 2020 г.), Бразилии – до 5,9 (5,62) млн тонн, Ин-
донезии – до 7,6 (7,35) млн тонн и Малайзии – до 0,93 
(1,11) млн тонн. При этом за последний год цены на 
нефть и ключевые растительные масла выросли более 
чем на 60%.

Напомним, что рыжик является перспективной культу-
рой для производства биодизеля. Ранее правительство 
Германии заявило о планах прекратить потребление 
пальмового масла в качестве сырья для производства 
биотоплива с 2023 г.

Продажи органических продуктов 
растут ускоренными темпами

Продажи органических продуктов питания за 12 меся-
цев – с мая 2020 г. по апрель 2021 г. выросли на 13% в 
денежном выражении, по сравнению с аналогичным 
периодом прошлого года. Такие данные приводят «Ве-
домости» со ссылкой на исследовательскую компанию 
NielsenIQ. 

Темпы роста вдвое обогнали обычные продукты пита-
ния, которые за тот же период прибавили только 6%. 
Цифры в натуральном выражении компания не указы-
вает. По данным Национального органического сою-
за, продажи органических продуктов по итогам 2020 г. 
составили 192–194 млн евро, это на 15–18% больше, 
чем годом ранее. Темпы роста при этом увеличились: 
например, в 2019 г. этот показатель составлял только 
10–12%.




