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Glycine soja Sieb. & Zucc. является предком культурной сои и имеет более широкую генети-

ческую изменчивость по многим хозяйственно ценным признакам, в том числе по содержанию 
белка. В настоящее время наиболее популярным инструментом генетического анализа принято 
считать молекулярные маркеры, которые активно используются в изучении генетического раз-
нообразия. Цели исследования – дифференциация форм дикой сои из коллекции Федерального 
научного центра «Всероссийский научно-исследовательский институт сои», а  также состав-
ление на основе SSR-анализа молекулярно-генетических формул, необходимых для дальней-
шей селекционной работы. Объектом исследования послужили 47 форм дикой сои из разных 
районов Амурской области и 4  формы из ближайших ареалов (Хабаровский и Приморский 
края, Китай). Для изучения молекулярно-генетического полиморфизма проведен стандартный 
ПЦР-анализ на готовой реакционной смеси с использованием 20 пар SSR-праймеров. Впер-
вые на основе оценки степени полиморфизма ДНК дикой сои по микросателлитам составлены 
генетические формулы исследуемых коллекционных генотипов, построена дендрограмма для 
выявления их генетического разнообразия, установлена степень генетического родства. Мак-
симальное количество уникальных аллелей (по девять) обнаружено у форм дикой сои, произ-
растающих в Благовещенском районе Амурской области (КБл-91) и Хабаровском крае (Хаб-1). 
Незначительным генетическим разнообразием отличались образцы из Архаринского района,  
в которых отмечено не более трех уникальных аллелей для каждой формы. Так как в селекци-
онных программах рекомендуется использовать формы дикой сои с наибольшим разнообра- 
зием уникальных аллелей, апробированная маркерная система может быть применена для гене-
тического дифференцирования форм дикой сои.
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Glycine soja Sieb. & Zucc. is the ancestor of cultivated soybean and has a wider genetic variability 

in many economically valuable traits, including protein content. Currently, the most popular tool of 
genetic analysis is considered to be molecular markers, which are actively used in the study of genetic 
diversity. The objectives of the study are differentiation of wild soybean forms from the collection of 
the Federal Research Center "All-Russian Scientific Research Institute of Soybean", as well as compi-
lation of molecular-genetic formulas necessary for further breeding work on the basis of SSR-analysis. 
The object of the study were 47 forms of wild soybean from different districts of the Amur region and 
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4 forms from the nearest habitats (Khabarovsk and Primorsky Territories, China). A standard PCR 
analysis was performed on the finished reaction mixture using 20 pairs of SSR primers. For the first 
time, based on the assessment of the degree of polymorphism of wild soybean DNA by microsatellites, 
genetic formulas of the studied collection genotypes were compiled, a dendrogram was constructed 
to identify their genetic diversity and the degree of genetic kinship was established. The maximum 
number (9 each) of unique alleles was detected among the G. soja forms of the Blagoveshchensk re-
gion (KBl-91) and Khabarovsk region (Hub-1). The samples from the Arkharinsky district were cha- 
racterized by insignificant genetic diversity, in which no more than three unique alleles for each form 
were noted. As it is recommended to use forms of G. soja with the greatest variety of unique alleles 
in breeding programs, the marker system tested in the work can be used for the genetic differentiation 
of G. soja.

Keywords: Glycine soja, genetic diversity, DNA markers, microsatellite loci, SSR-analysis, mo-
lecular genetic formulas
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ВВЕДЕНИЕ

Генетическое разнообразие является важ-
нейшим условием повышения урожайно-
сти. В  различные периоды культурная соя 
(Glycine max  (L.) Merr.) претерпела значи-
тельные генетические изменения, включая 
интродукцию местных сортов в другие ре-
гионы страны и мира. Активное применение 
селективной селекции привело к снижению 
генетического разнообразия, став причиной 
ряда проблем при возделывании указанной 
культуры [1]. При этом у диких родственни-
ков сои, напротив, отмечается относитель-
но высокий уровень генетического разно- 
образия. В этом плане среди диких форм сои 
можно особенно выделить уссурийскую сою 

(Glycine soja Sieb. & Zucc.), которая по срав-
нению с G. max отличается обилием аллелей 
и может применяться для улучшения сортов. 
G. soja способна гибридизоваться с культур-
ной соей благодаря отсутствию селекцион-
ного барьера между ними, что позволяет ис-
пользовать ее для увеличения генетического 
разнообразия и расширения генофонда1.

Анализ литературных источников пока-
зал, что дикая соя филогенетически дивер-
сифицирована и адаптирована к различным 
средам обитания, обладает хорошей устой-
чивостью к биотическим и абиотическим 
стрессам (низкая температура, обезвожива-
ние, солевой стресс, высокий уровень фенил-
пропаноидов и изофлавонов)2 [2, 3]. Поэто-

1Chung G., Singh R.J. Broadening the genetic base of soybean: a multidisciplinary approach // Critical Reviews in Plant Scien- 
ces. 2008. Vol. 27. N 5. P. 295–341.

2Robison J., Arora N., Yamasaki Yu., Saito M., Boone J., Blacklock B., Randall S. Glycine max and Glycine soja are capable of 
cold acclimation // Journal of Agronomy and Crop Science. 2017. Vol. 203. N 6. P. 553–561.
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му G. soja может являться источником генов 
для повышения устойчивости G. max3 [1, 3]. 
Гибридизация G. max и G. soja способствует 
созданию новых культурных сортов с повы-
шенной стрессоустойчивостью [4].

Сбор различных генетических ресурсов 
и отбор ценных признаков посредством бо-
танической классификации, внешних мор-
фологических характеристик и генетической 
оценки имеют важное значение4. На данном 
этапе наиболее популярным инструментом 
генетического анализа считаются молеку-
лярные маркеры [5], особенно SSR-маркеры  
[6, 7]. Они не подвержены влиянию окружа-
ющей среды и не ограничены в количестве, 
могут эффективно применяться в управлении 
генетическими ресурсами, для анализа раз-
нообразия количественных признаков, а так-
же для совершенствования инструментов се-
лекции [8]. Использование SSR-анализа для 
изучения дикой сои позволит проводить ге-
нетический мониторинг данных форм, будет 
способствовать сохранению генетического 
материала в банках генов [9].

В  настоящее время существуют мировые 
банки генов, которые работают над сохране-
нием гермоплазмы дикой сои. Например, Ки-
тай обладает крупнейшей в Юго-Восточной 
Азии коллекцией зародышевой плазмы ди-
кой сои, насчитывающей 6172 образца. Кол-
лекция «Chung G.» (Южная Корея) содержит 
6012 образцов. В генетическом банке Нацио-
нального института агробиологических наук 
в Японии хранится 1131 образец [10, 11].

В Амурской области расположен северный 
ареал распространения дикой сои, генетиче-
ский потенциал которой пока мало изучен. 
В связи с этим целями нашего исследования 
стали дифференциация форм дикой сои из 
коллекции Федерального научного центра 
«Всероссийский научно-исследовательский 
институт сои» (ФНЦ ВНИИ сои), а также со-
ставление на основе SSR-анализа молекуляр-
но-генетических формул, необходимых для 
дальнейшей селекционной работы.

МАТЕРИАЛ И МЕТОДЫ

Объект исследования  – 51  форма дикой 
сои из коллекции ФНЦ  ВНИИ сои. Формы 
были отобраны в шести районах Амурской 
области (Архаринский – КА, Белогорский – 
КБел, Благовещенский – КБл, Зейский – КЗ, 
Михайловский  – КМ, Тамбовский  – КТ),  
в Приморском (№  5683) и Хабаровском 
краях (Хаб-1), а  также на территории Ки-
тайской Народной Республики  (№  5673, 
5674) (см. рис. 1). В 2023 г. на опытном поле 
ФНЦ  ВНИИ сои (с.  Садовое Тамбовского 
района Амурской области) на основе ото-
бранных форм были выращены коллекцион-
ные образцы (см. рис. 2).

Для проведения молекулярно-генетиче-
ского анализа с каждого образца было отобра-
но по десять семян. Экстракцию суммарной 
ДНК выполняли с использованием набора 
реагентов «ДНК-Экстран» (НПК  «Синтол», 
Россия) из предварительно подготовленных 
семян сои (навеска по 0,05  г). Концентра-
цию и качество двухцепочечной ДНК изме-
ряли с помощью нано-спектрофотометра 
EzDrop  1000 (Blue-Ray Biotech, Тайвань). 
Выделенную ДНК разбавляли до 100 нг/мкл.

ПЦР-анализ проводили в трех аналитиче-
ских повторностях с применением перечис-
ленных выше SSR-праймеров, для которых 
были оптимизированы температуры отжига. 
Финальный объем реакционной смеси со-
ставлял 25 мкл и состоял из:

а) 12,5  мкл готовой реакционной сме-
си «БиоМастер HS-Taq ПЦР-Color  (2×)» 
(ООО  «Биолабмикс», Россия), содержащей 
100  мM Трис-НCl с рН  =  8,5 (при 25  °С), 
100 мM KCl, 0,4 мМ каждого дезоксинуклео-
зидтрифосфата, 4 мМ MgCl2, 0,06 ед. акт./мкл 
Taq ДНК-полимеразы, 0,2% Твин-20, стаби-
лизаторы HS-Taq ДНК-полимеразы и краси-
тели;

б) 10 нг образца выделенной ДНК;
в) по 10 пМ прямого и обратного праймеров;
г) 9,5 мкл стерильной воды.

3Li Y.H., Li W., Zhang Ch., Yang L., Chang R.-Zh., Gaut B., Qiu L.-J. Genetic diversity in domesticated soybean (Glycine max) 
and its wild progenitor (Glycine soja) for simple sequence repeat and single-nucleotide polymorphism loci // New Phytologist. 2010. 
Vol. 188. N 1. P. 242–253. 

4Zhou Zh., Jiang Y., Wang Zh., Gou Zh., Lyu J., Li W. Resequencing 302 wild and cultivated accessions identifies genes related 
to domestication and improvement in soybean // Nature Biotechnology. 2015. Vol. 33. N 4. P. 408–414.
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Рис. 2. Коллекция G. soja на опытном поле ФНЦ ВНИИ сои
Fig. 2. The G. soja collection on the FRC ARSRI of Soybean experimental field

Рис. 1. Места сбора коллекционных форм дикой сои (обозначены красным флажком)
Fig. 1. Collection sites for wild soybeans (marked with a red flag)
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Амплификацию выделенных фрагментов 
ДНК сои проводили с помощью амплифика-
тора Real-time  CFX96 (Bio-Rad Laboratories 
Inc., США) в следующем температурно-вре-
менном режиме: начальная денатурация при 
95 °С в течение 5 мин; затем 35 циклов ампли-
фикации, в том числе денатурация при 95 °С 
в течение 10 с, отжиг праймера при 49–60 °С 
(в зависимости от праймера) в течение 30 с, 
элонгация при 72 °С в течение 50 с; финаль-
ная элонгация при 72 °С в течение 12 мин.

Продукты реакции были разделены ме-
тодом электрофореза в 2%-м агарозном 
геле, окрашенном бромистым этидием, и в 
0,5  ×  ТВЕ буфере с использованием каме-
ры для горизонтального электрофореза SE-1 
(ООО  «Компания Хеликон», Россия) в тече-
ние 2  ч при силе тока 50  мА и напряжении 
85 В. Визуализация осуществлена путем облу-
чения геля ультрафиолетом с использованием 
гель-документирующей системы Gel Doc EZ 
(Bio-Rad Laboratories Inc., США). Иденти-
фикацию и определение размеров аллелей 
микросателлитных локусов проводили с по-
мощью программы Image Lab Version  6.0.14 
Standard Edition. Размер фрагментов опреде-
ляли относительно маркера молекулярной 
массы 50bp DNA Ladder (ЗАО «Евроген», Рос-
сия). Выявленные аллели по каждому локу-
су обозначали цифрами, соответствующими 
приблизительной молекулярной массе (п.н.). 
Отсутствие амплифицированного фрагмента 
на электрофореграмме обозначали «0».

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

В проведенных ранее исследованиях пока-
зано, что 20  пар праймеров, фланкирующих 
локусы Satt236 и Satt590, не гибридизирова-
лись с матричной ДНК, остальные оказались 
мономорфными. Результаты биоинформаци-
онного поиска ассоциаций свидетельствова-
ли о том, что не все локусы из 20 маркеров 
могут быть использованы для генотипирова-
ния определенных качеств, которые сцеплены 
с находящимися рядом участками (QTLs), ас-
социированными с необходимыми признака-
ми, такими как вегетационный период, масса 

семян, содержание белка и масла в семенах 
[12]. Таким образом, полностью пригодны-
ми для дальнейшего исследования генотипов 
оказались только 12 SSR-локусов (см. табл. 1).

Одна из мер генетического разнообразия – 
число аллелей в популяции. Число аллелей 
легко измерить, но его недостаток в том, что 
оно зависит от численности выборки, по ко-
торой оценивается разнообразие. С  одной 
стороны, чем большим числом аллелей пред-
ставлена популяция и чем более равномерно 
они распределены, тем более вариабельным 
является генетический потенциал популя-
ции. С другой – чем большим числом аллелей 
представлены SSR-локусы, тем более инфор-
мативными они являются для характеристи-
ки популяции5. Общее число аллелей, выяв-
ленных в ходе серии анализов, составило 128 
для 12  SSR-локусов, при этом по каждому 
локусу идентифицировано от 5 до 16 аллелей 
(см. табл. 1). Среднее число аллелей на локус 
составило 10,67.

Табл.  1 .  Характеристика исследуемых микро-
сателлитных локусов
Table 1.  Characteristics of the investigated 
microsatellite loci

Локус
Молекуляр-
ная масса, 

п.н.

Количе-
ство

аллелей 
(na)

Эффек-
тивное 

число ал-
лелей (ne)

Величина 
информа-
ционного 
полимор-

физма (PIC)

Satt470 222…255 5 3,58 0,72
Satt556 173…200 6 3,48 0,71

Satt281 163…200 9 5,62 0,82

Satt005 215…280 13 10,04 0,90

Satt002 115…166 10 5,48 0,82

Satt517 188…256 10 7,13 0,86

Satt442 200…325 14 10,79 0,91

Satt431 150…220 15 8,31 0,88

Satt588 103…134 6 3,42 0,71

Satt373 212…330 9 6,49 0,85

Satt173 240…326 16 10,53 0,91

Satt234 217…310 15 9,67 0,90

Среднее 103…330 10,67 7,04 0,83

5Backeljau T., De Bruyn L., De Wolfe H., Jordaens K., Van Dongen S., Winnepennincks B. Multiple UPGMA and neighbor-joi-
ning trees and the performance of some computer packages // Molecular Biology and Evolution. 1996. Vol. 13. N 2. P. 309–313.
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Учитывая, что уровень полиморфности, 
по сути, является показателем эффективно 
действующих в популяции аллелей (nе ), эта 
величина коррелирует с числом аллелей, вы-
явленных в каждом из исследованных локусов 
(т.е. чем больше выявлено аллелей, тем выше 
уровень полиморфности). Средний показа-
тель уровня полиморфности составил 7,04 ед.

Кроме того, была рассчитана величина ин-
формативной ценности использованных мар-
керов (PIC). Чем больше величина PIC для дан-
ного локуса, тем информативнее он в качестве 
маркера. Было принято следующее деление в 
зависимости от величины PIC: PIC > 0,5 – ло-
кус очень информативен; 0,5  >  PIC  >  0,25  – 
достаточно информативен; PIC < 0,25 – мало 
информативен. Этот показатель характеризует 
дискриминационную силу локуса не только по 
количеству выявленных аллелей, но и по отно-
сительным частотам их встречаемости. Значе-
ние PIC приближается к единице, если локус 
имеет множество аллелей с приблизительно 
равной частотой встречаемости, равен нулю, 
если локус мономорфный [6]. В  проведен-
ных нами исследованиях установлено, что все  
изученные SSR-локусы имели PIC  >  0,5, что 
указывает на их высокую информативность в 
качестве молекулярно-генетических маркеров 
для оценки степени генетического родства. 
Среднее значение PIC для изученных форм 
дикой сои составило 0,83. В  данном случае 
исследуемый набор генотипов имел достаточ-
ную выборку, что повлияло на полиморфность 
микросателлитных локусов. В итоге выявлены 
высокие средние значения величины информа-
тивной ценности использованных маркеров и 
их уровня полиморфности.

Дискриминационные возможности пред-
ставленной маркерной системы были оцене-
ны для форм дикой сои. В результате ампли-
фикации получены межсортовые полиморф-
ные картины распределения фрагментов ДНК 
по всем локусам. Для каждой из 51  формы 
получены уникальные наборы аллелей с раз-
личием по более чем двум локусам. Для каж-
дого сорта на основании выявленного набора 
аллелей микросателлитных локусов состав-
лены молекулярно-генетические паспорта, 
или так называемые генетические формулы 
генотипов (см. табл. 2).

Для изучения генетического разнообра-
зия дикой сои из коллекции ФНЦ ВНИИ сои 
определены уникальные аллели для каждо-
го района произрастания. Для дикой сои из 
Зейского района большинство уникальных 
аллелей выявлено для формы КЗ-578 (А234, 
D230, H198, L310); из Тамбовского района  – для 
формы КТ-158 (А247, D280, F200, G293, H200, L270);  
Белогорского района – для форм КБел‑84 (А234, 
B185, C188, G315, J267) и КБел-30 (C200, E120, H175, 
K331, L304); Михайловского района  – для фор-
мы КМ-6367 (C181, F188, G205, H180); Архарин-
ского района  – для формы КА-438 (E150, I110, 
K300); Благовещенского района  – для формы 
КБл-91 (А234, C200, D244, F250, G275, H175,  I110, J272, 
K250). Следует отметить форму дикой сои из 
Хабаровского края, в которой выявлено девять  
уникальных аллелей (B173, C188, D222, E145, 
F235, G275, I130, J304, L240). Кроме того, по шесть  
уникальных аллелей выявлено для форм дикой 
сои из Китая: № 5673 – А247, C163, D250, E127, G250, 
H205; № 5674 – А255, B190, C168, D244, G290, L250.

Генетическoе расстояние – это мера гене-
тической дивергенции между видами, подви-
дами или популяциями одного вида. Чем оно 
меньше, тем больше генетическое сходство. 
Величина генетического расстояния может 
варьировать от 0 (между популяциями нет об-
щих аллелей) до 1 (частоты аллелей в популя-
ции одинаковые). В этом случае генетическая 
дистанция варьирует от 1 до 0. Если же гене-
тическое расстояние между двумя популяци-
ями составляет 1, то все гены этих популяций 
имеют аллели, принадлежащие только к од-
ному из них. Такое расстояние соответствует 
завершению постепенной дивергенции попу-
ляции исходного вида и окончательному от-
делению нового вида.

Нами были произведены оценка степени 
генетического родства изученных генотипов 
сои и статистическая обработка полученных 
результатов с применением пакета программ 
POPGENE. На основе анализа бинарной ма-
трицы рассчитаны генетическая идентич-
ность (GI) и генетическое расстояние (GD) 
исследуемых сортов и диких форм сои. Для 
визуализации обнаруженных генетических 
дистанций методом невзвешенного попар-
но-группового анализа (UPGMA) построена 
дендрограмма (см. рис. 3).
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Табл.  2 .  Молекулярно-генетические формулы коллекционных генотипов G. soja, полученные  
с использованием микросателлитного анализа
Table 2.  Molecular genetic formulas of G. soja collection genotypes obtained using microsatellite 
analysis

Сорт Формула* Сорт Формула*

КЗ-671 А247B185C200D222E140F235G250H175 I103J330K278L280 КМ-6361 А234B200C194D275E136F356G265H175I110J267K246L266

КЗ-616 А240B190C200D230E140F240G250H198I124J330K263L276 КМ-6368 А234B200C194D280E136F250G265H220I110J267K246L266

КЗ-596 А247B190C200D244E136F235G250H175I124J330K263L258 КМ-6352 А234B190C194D280E140F245G265H205I110J272K240L266

КЗ-599 А240B200C200D250E140F235G250H180I130J312K278L258 КМ-6365 А234B190C194D280E136F235G215H200I110J272K240L258

КЗ-578 А234B200C200D230E140F228G250H198I124J304K250L310 КМ-6367 А222B185C181D275E136F188G205H180I110J272K246L258

КЗ-592 А240B200C176D250E136F235G250H175I130J304K256L296 КМ-6376 А222B185C200D280E136F245G200H200I110J267K246L222

КЗ-642 А247B190C181D250E136F240G235H188I103J320K250L280 КМ-6360 А222B185C194D280E120F245G215H195I110J267K256L222

КЗ-1209 А247B190C176D244E136F245G235H205I103J320K256L266 КМ-322 А222B185C194D267E127F245G215H175I110J267K263L258

КТ-153 А234B200C194D280E155F256G320H195I118J294K313L276 КА-346 А240B185C200D230E166F245G240H175I130J267K331L266

КТ-156 А234B200C181D275E140F256G320H205I134J304K309L250 КА-353 А240B190C200D235E166F245G240H180I130J272K331L240

КТ-221 А234B190C194D285E155F256G320H195I124J304K326L276 КА-360 А234B190C200D235E120F245G240H185I130J272K326L228

КТ-158 А247B200C168D280E140F200G293H200I103J320K226L270 КА-377 А234B190C194D235E145F245G240H175I124J272K326L217

КТ-164 А234B185C168D285E140F256G315H205I103J320K309L245 КА-494 А222B190C194D230E140F245G200H160I103J294K313L217

КТ-165 А234B190C194D295E140F256G315H210I110J320K326L266 КА-438 А247B185C200D230E150F200G200H150I110J294K300L266

КТ-166 А234C194D290E140F256G315H210I110J320K313L266 КА-455 А247B185C200D215E140F200G215H165I130J294K331L250

КБел-84 А234B185C188D285E140F245G315H205I110J267K326L217 КА-444 А247B185C200D215E140F200G215H180I103J294K331L222

КБел-107 А222B190C181D290E127F250G320H205I103J272K313L217 КБл-77 А247B200C171D222E127F200G265H185I103J294K246L222

КБел-50 А247B190C181D280E140F245G320H205I103J272K326L245 КБл-91 А234B210C200D244E120F250G275H175I110J272K250L222

КБел-116 А255B200C163D275E127F200G320H190I110J272K305L270 КБл-90 А247B210C171D222E120F200G250H170I103J294K224L217

КБел-113 А255B200C168D275E127F200G290H185I110J283K305L300 КБл-93 А247B190C171D230E136F194G205H180I103J294K263L222

КБел-156 А255B200C163D280E127F210G325H180I110J283K292L310 КБл-5632 А247B190C163D230E145F194G225H180I103J294L217

КБел-1275 А247B190C163D267E115F210G325H180I110J283K305L310 КБл-5625 А247B190C181D222E160F194G200H185I103J304K246L217

КБел-30 А247B190C200D267E120F210G325H175I110J272K331L304 КБл-5618 А247B190C181D215E166F194G200H190I103J304K246L217

№ 5673 А247B210C163D250E127F188G250H205I103J320K326L258 КБл-5630 А247B185C181D222E166F200G200H185I103J212K240L217

№ 5674 А255B190C168D244E136F188G290H200I103J320K309L250

№ 5683 А234B210C220D285E136F188G235H200I103J320K326L258

Хаб-1 А234B173C188D222E145F235G275H200I130J304K309L240

*Коды локусов: A – Satt470, B – Satt556, C – Satt281, D – Satt005, E – Satt002, F – Satt517, G – Satt442, H – Satt431,  
I – Satt588, J – Satt373, K – Satt173, L – Satt234. Нижний индекс – аллельное состояние локуса (п.н.).
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Рис. 3. Дендрограмма, демонстрирующая генетическую близость и отдаленность 51 формы дикой сои: 
рор1 – КЗ-671, рор2 – КЗ-616, рор3 – КЗ-596, рор4 – КЗ-599, рор5 – КЗ-578, рор6 – КЗ-592, рор7 – КЗ-642, рор8 – 
КЗ-1209, рор9 – КТ-153, рор10 – КТ-156, рор11 – КТ-221, рор12 – КТ-158, рор13 – КТ-164, рор14 – КТ-165,  
рор15 – КТ-166, рор16 – КБел-84, рор17 – КБел-107, рор18 – КБел-50, рор19 – КБел-116, рор20 – КБел-113, 
рор21 – КБел-156, рор22 – КБел-1275, рор23 – КБел-30, рор24 – КМ-6361, рор25 – КМ-6368, рор26 – КМ-6352, 
рор27 – КМ-6365, рор28 – КМ-6367, рор29 – КМ-6376, рор30 – КМ-6360, рор31 – КМ-322, рор32 – КА-346, 
рор33 – КА-353, рор34 – КА-360, рор35 – КА-377, рор36 – КА-494, рор37 – КА-438, рор38 – КА-455, рор39 – 
КА-444, рор40 – КБл-77, рор41 – КБл-91, рор42 – КБл-90, рор43 – КБл-93, рор44 – КБл-5632, рор45 – КБл-5625, 
рор46 – КБл-5618, рор47 – КБл-5630, рор48 – № 5683, рор49 – № 5673, рор50 – № 5674, рор51 – Хаб-1
Fig. 3. A dendrogram showing the genetic proximity and remoteness of 51 forms of wild soybeans:
рор1 – KZ-671, рор2 – KZ-616, рор3 – KZ-596, рор4 – KZ-599, рор5 – KZ-578, рор6 – KZ-592, рор7 – KZ-642, 
рор8 – KZ-1209, рор9 – КТ-153, рор10 – КТ-156, рор11 – КТ-221, рор12 – КТ-158, рор13 – КТ-164, рор14 – КТ-165,  
рор15 – КТ-166, рор16 – KBel-84, рор17 – KBel-107, рор18 – KBel-50, рор19 – KBel-116, рор20 – KBel-113, 
рор21 – KBel-156, рор22 – KBel-1275, рор23 – KBel-30, рор24 – КМ-6361, рор25 – КМ-6368, рор26 – КМ-6352, 
рор27 – КМ-6365, рор28 – КМ-6367, рор29 – КМ-6376, рор30 – КМ-6360, рор31 – КМ-322, рор32 – КА-346, 
рор33 – КА-353, рор34 – КА-360, рор35 – КА-377, рор36 – КА-494, рор37 – КА-438, рор38 – КА-455, рор39 – 
КА-444, рор40 – KBl-77, рор41 – KBl-91, рор42 – KBl-90, рор43 – KBl-93, рор44 – KBl-5632, рор45 – KBl-5625, 
рор46 – KBl-5618, рор47 – KBl-5630, рор48 – no. 5683, рор49 – no. 5673, рор50 – no. 5674, рор51 – Hub-1
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Анализ полученного иерархического ден-
дрита позволил выделить в выборке исследо-
ванных генотипов дикой сои несколько основ-
ных кластеров, в основном соответствующих 
районам произрастания дикой сои. Следует от-
метить 100%-ю встречаемость форм дикой сои 
из Михайловского района в одном кластере, 
что свидетельствует об их высокой генетиче-
ской идентичности. Заметим, что максималь-
ная удаленность выявлена между формами 
дикой сои из Зейского и Белогорского районов.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

Впервые проведены анализ генетического 
разнообразия и идентификация генофонда 
47 форм дикой сои из разных районов Амур-
ской области и 4 форм из ближайших ареалов 
(Хабаровский и Приморский края, Китай)  
с использованием 20 пар SSR-маркеров, дана 
оценка степени полиморфизма ДНК по ми-
кросателлитам, на основе чего составлены 
генетические формулы генотипов с целью 
молекулярно-генетической паспортизации и 
дифференциации форм дикой сои. Построена 
дендрограмма генетического сходства на ос-
нове SSR-анализа, установлена степень гене-
тического родства исследуемых форм дикой 
сои из коллекции ФНЦ ВНИИ сои. Показано, 
что максимальное количество уникальных 
аллелей (по девять) выявлено среди форм из 
Благовещенского района (КБл-91) и Хабаров-
ского края (Хаб-1). Незначительным генети-
ческим разнообразием отличались формы 
дикой сои из Архаринского района (не более 
трех уникальных аллелей для каждой).

В селекционных программах рекомендует-
ся использовать формы с наибольшим разно- 
образием уникальных аллелей. Таким обра-
зом, апробированная в работе маркерная си-
стема может быть использована для генетиче-
ского дифференцирования форм дикой сои.
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