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ТЕХНОЛОГИЯ ВЫСОКИХ УРОЖАЕВ

Федеральное государственное 
бюджетное научное учреждение 
«Всероссийский научно-иссле-
довательский институт сахарной 
свёклы и сахара имени А.Л. Маз-
лумова» является ведущим науч-
но-методическим центром по во-
просам селекции, семеноводства, 
биотехнологии, молекулярной 
генетики и технологии возделы-
вания сахарной свёклы в Россий-
ской Федерации. В декабре 2022 г. 
он будет отмечать свой вековой 
юбилей. Вот уже 100 лет инсти-
тут работает в интересах свекло-
водства Российской Федерации, 
и не одно поколение свекловодов, 
а  также руководителей и специа
листов-аграрников использовало 
его научные разработки и высоко 
оценило вклад учёных в разви-
тие сельскохозяйственной науки 
и практики. 

Сегодня, несмотря на труд-
ности, учёные целенаправленно 
и эффективно работают над со-
вершенствованием технологий 
селекции, семеноводства, возде-
лывания, хранения и переработ-
ки сахарной свёклы, созданием 
гибридов нового поколения на 
основе постгеномных технологий 
и уверены, что только опора на 
науку, внедрение новейших до-
стижений позволит сделать свек
лосахарную отрасль конкуренто-
способной и высокорентабель-
ной. Основной задачей института 

является проведение фундамен-
тальных и прикладных исследова-
ний, направленных на разработку 
новых биотехнологий и методов 
молекулярной генетики с целью 
создания исходных перспектив-
ных форм с генетически улучшен-
ными характеристиками. Всерос-
сийский НИИ сахарной свёклы 
и сахара имени А.Л. Мазлумова 
является ведущим и головным уч-
реждением в России, которое не 
только создаёт новые высокопро-
дуктивные, устойчивые гибриды 
сахарной свёклы, но и поддержи-
вает их первичное семеноводство 
в южных регионах страны, имеет 
большой практический опыт ис-
пользования приёмов маркер-
ориентированной селекции.

В настоящее время значитель-
ных успехов в селекции можно 
достичь только с использованием 
инновационных методов молеку-
лярной биологии и биотехноло-
гии, которые позволяют ускорить 
получение исходного и селек-
ционного материала в 2–3 раза, 
а  время создания гибридов со-
кратить до 6–8 лет вместо 12–15. 
В связи с этим большое значение 
имеет знание современных мето-
дов молекулярно-генетических 
исследований, на основе которых 
можно направленно создавать ги-
бриды с желаемыми признаками 
и свойствами. Эти методы могут 
быть использованы для наиболее 

полной характеристики исходного 
материала и получаемых гибридов. 
Необходимо также знакомство с 
последними достижениями учёных 
разных стран в области молекуляр-
ной генетики и селекции сахарной 
свёклы, совместное использование 
которых могло бы обеспечить мак-
симальный эффект селекционной 
работы. Такие исследования про-
водятся во многих странах Евро-
пы, Азии, в США. Отличительной 
чертой этих исследований явля-
ется кооперация учёных разного 
профиля в целях решения общих 
проблем, которая осуществляется 
на уровне специализированных 
учреждений и  НИИ, а также уни-
верситетов в пределах одного госу-
дарства и  на межгосударственном 
уровне. В  разных странах созданы 
коллекции зародышевой плазмы 
диких и культурных видов и форм 
свёклы и международные базы 
данных по собранным коллекци-
онным образцам, используемым 
при проведении таких исследова-
ний, имеется банк генов. 

В Российской Федерации са-
харная свёкла в молекулярно-ге-
нетическом аспекте изучена не-
достаточно и представляет собой 
интерес как для фундаментальной 
науки, так и в практических се-
лекционных целях. В селекции 
данной культуры важную роль 
играет целенаправленный отбор 
исходного материала с желаемыми	
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признаками и обладающим вы-
соким уровнем разнообразия, 
чтобы обеспечить успех при соз-
дании высокопродуктивных ги-
бридов. Использование селектив-
ных ДНК-маркеров для оценки 
селекционных коллекций способ-
но значительно ускорить процесс 
выделения перспективных форм 
для оптимизации подбора пар 
скрещиваний. В геномах расте-
ний и животных широко распро-
странены микросателлитные по-
вторы, которые окружают многие 
гены и используются как якорные 
последовательности к этим ге-
нам. SSR-метод (Simple Sequence 
Repeat) является одним из высо-
коэффективных и надёжных для 
применения в генетическом ана-
лизе [1–4]. На данный момент он 
широко применяется для изучения 
генофондов многих видов расте-
ний, их картирования и маркиро-
вания селекционно ценных при-
знаков [5–7]. Полиморфизм сор
тов сахарной свёклы и гибридов 
для оценки устойчивости к абио-
тическим факторам на молекуляр-
ном уровне изучали украинские 
учёные [8]. Авторы исследовали 
молекулярный и генетический по-
лиморфизм в генотипах сахарной 
свёклы, используя RAPD- и SSR-
анализы. Кластерный анализ с ис-
пользованием ДНК-маркеров по-
казал, что термостойкие генотипы 
сахарной свёклы Ялтушковский 
МС 72, Украинский МС 70, Укра-
инский МС 72 и Катюша генети-
чески отдалены и, следователь-
но, могут быть использованы для 
создания гетерозисных гибридов, 
устойчивых к засухе.

Иностранными авторами про-
ведена оценка биоразнообразия 
видов сахарной свёклы и их ди-
ких родственников и установлена 
связь экологических параметров 
с новыми генетическими подхо-
дами [9]. В данной работе авто-
ры использовали EcoTILLING 
как молекулярный инструмент 
для оценки полиморфизмов ДНК 

в  диких популяциях Beta и вы-
явления генов-кандидатов, свя-
занных с засухо- и солеустойчи-
востью. Рассмотрены вопросы, 
связанные с секвенированием 
следующего поколения (NGS) 
технологии как новым молеку-
лярным инструментом для оцен-
ки адаптивных генетических ва-
риаций на диких родственниках 
сахарной свёклы. 

Одним из нежелательных при-
знаков в процессе развития сахар-
ной свёклы является цветушность. 
Помимо экологических факто-
ров, таких как низкая темпера-
тура и  длинный световой день на 
начальных этапах развития кор-
неплода, это явление также обу-
словлено работой определённого 
набора генов, комплексно наследу-
емых и регулирующих переключе-
ние жизненного цикла культуры от 
однолетнего к двулетнему. Пере-
крёстное опыление дикой свёклы 
B. maritima L. с культурной на пло-
щадях производства семян может 
привести к интрогрессии локуса В, 
контролирующего время выхода 
в стрелку, в двулетние возделывае
мые гибриды, результатом чего бу-
дет засорение гибридов растениями 
с ранним выходом в  стрелку. При 
этом происходят потери урожая и 
содержания сахара и возникают 
проблемы с уборкой. На сегодняш-
ний день установлена чёткая лока-
зация генов BTC1, BvFT1 и BvFT2, 
на хромосомной карте сахарной 
свёклы выявлены и описаны SNPs, 
имеющие решающее значение при 
регуляции времени выхода в стрел-
ку цветоноса [10–13]. К значи-
тельному снижению урожайности 
корнеплодов, содержания сахара и 
чистоты его выхода приводят также 
заболевания сахарной свёклы, вы-
зываемые грибами рода Fusarium 
[14]. У  культуры известны устой-
чивые к F. oxysporum линии, но ге-
нетическая система, которая кон-
тролирует развитие болезни, до сих 
пор неясна. До настоящего време-
ни не сообщалось о генах-канди-

датах или локусах количественных 
признаков (QTL) устойчивости 
к Fusarium. Тем не менее в недавних 
исследованиях с помощью подхода 
генов-кандидатов было выявле-
но два аллельных варианта пред-
полагаемых генов устойчивости 
к  Fusarium oxysporum. Были иден-
тифицированы две однонуклео-
тидные замены (SNPs) на 2-й и 7-й 
хромосомах, которые позволяют на 
ранних этапах определять услов-
но устойчивые и чувствительные 
генотипы [15]. В связи с тем, что у 
растений сахарной свёклы не уста-
новлены конкретные гены/локу-
сы, ответственные за устойчивость 
к фузариозу, исследование толе-
рантности ведётся опосредованно, 
в частности путём изучения генов 
кислых хитиназ. Увеличение ак-
тивности фермента кислой хитина-
зы (ЕС 3.2.1.14) прямо пропорцио-
нально заражению фитопатоген-
ной инфекцией и, возможно, игра-
ет основную роль в формировании 
защиты растений. У Beta vulgaris L. 
выявлены две изоформы кислой 
хитиназы (соответствующие гены 
SE2 и SP2). Изоформа SE2 прояв-
ляет высокую экзохитиназную ак-
тивность, что позволяет успешно 
гидролизовать хитоолигосахариды. 
SE2, гликолизированная изоформа 
хитиназы SP2, также способствует 
защите сахарной свёклы от гриб-
ной инфекции [16, 17]. 

Продуктивности свёклы угро-
жает комплекс вредных организ-
мов, включая нематоды. Некото-
рые виды галловых нематод рода 
Meloidogyne приводят к корнево-
му угнетению, образованию кор-
невых галлов. Установлено, что 
гибридам F1 устойчивость пере-
даётся согласно классической те-
ории наследования, т. е. контро-
лируется работой однокопийного 
доминантного гена R6m-1. Работа 
данного моногена формирует то-
лерантность к Meloidogyne spp., 
так как вызывает высокий уровень 
экспрессии защитных белков – 
ингибиторов протеиназ, которые 
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разрушают клеточную оболочку 
растений [18–20]. 

Значительное отрицательное 
влияние на растения культуры 
оказывают и абиотические фак-
торы, такие как засуха, засоление, 
тяжёлые металлы, кислотность 
почвы и др. Всё это сказывается на 
урожайности сахарной свёклы. 

Большой успех в решении и по-
нимании проблемы адаптации 
растений к  засолению достиг-
нут с развитием методов молеку-
лярной генетики, что позволило 
идентифицировать многие гены, 
активирующиеся при засолении. 
Выявлено, что в  ответ на повы-
шение концентрации NaCl уве-
личивается уровень экспрессии 
генов, контролирующих белки 
семейства NHX-антипортеров, 
локализованных на клеточной и 
вакуольной мембранах [21–24]. 
Тяжёлые металлы, такие как Zn, 
Cd, Ni, Mn по степени опасности 
встали в один ряд с пестицидами, 
двуокисью углерода и серы. В базе 
данных по Beta vulgaris L. описано 
9 локусов (аннотированные после-
довательности) на разных хромо-
сомах, экспрессирующих белки, 
ответственные за устойчивость са-
харной свёклы к тяжёлым метал-
лам (NCBI) [25–27]. Современная 
селекция практикует выведение 
и внедрение в производство вы-
сокопродуктивных гибридов на 
ЦМС-основе с высокой степенью 
раздельноплодности и хорошим 
качеством семян [28].

Цитоплазматическая мужская 
стерильность (ЦМС) регулирует-
ся деятельностью митохондриаль-
ных генов. Механизмы формиро-
вания ЦМС у сахарной свёклы, 
а также конкретные гены, ответ-
ственные за этот признак в составе 
мтДНК, неизвестны, хотя выяв-
лен ряд минисателлитных после-
довательностей, наличие которых 
коррелирует с этим признаком 
[29–32]. В связи с этим выявле-
ние полиморфных ДНК-маркеров 
для молекулярного картирования, 

выявления генетического раз-
нообразия исходного материала 
сахарной свёклы, подбора роди-
тельских пар для гибридизации, 
идентификации генов, сцеплен-
ных с признаком цветушности, 
отбора селекционного материала 
с генами устойчивости к биотиче-
ским (фузариоз, фитогельминтоз) 
и абиотическим стрессорам (засо-
ление, засуха, тяжёлые металлы) 
является актуальным направлени-
ем исследования.

Приведённый нами краткий об-
зор мировой литературы по изу
чению генетической изменчиво-
сти, идентификации и паспорти-
зации селекционных достижений, 
отбору на основе молекулярных 
маркеров исходных форм с селек-
ционно и хозяйственно ценными 
признаками весьма своевремен-
ный и актуальный в связи с не-
обходимым сокращением сроков 
создания современных гибридов 
нового поколения и ускорен-
ным ростом их числа. В ФГБНУ 	
ВНИИСС имени А.Л. Мазлумо-
ва также проводятся широкомас-
штабные исследования по исполь-
зованию молекулярно-генетиче-
ских маркеров в селекционном 
процессе сахарной свёклы. 

Для усиления фундаментальной 
составляющей селекционного 
процесса и его перевода на новый 
технологический уровень в 2019 г. 
в рамках национального проекта 
«Наука» и Федеральной научно-
технической программы развития 
генетических технологий на базе 
лаборатории биохимии и молеку-
лярной биологии была создана ла-
боратория маркер-ориентирован-
ной селекции. Её штат сформиро-
ван из числа магистров, аспиран-
тов, инженеров-исследователей 
и  преподавательского состава 
вузов г.  Воронежа. В  Российской 
Федерации это единственная ла-
боратория, занимающаяся про-
блемами маркерной селекции 
сахарной свёклы. Здесь разра-
батывается базовая концепция 

маркер-ориентированной (MAS)	
селекции, используемая в прак-
тическом селекционном процессе 
сахарной свёклы. Основная дея-
тельность коллектива направлена 
на разработку инновационных 
технологий использования моле-
кулярно-генетических маркеров в 
селекционном процессе сахарной 
свёклы. В настоящее время про-
водятся научно-исследователь-
ские работы по следующим на-
правлениям:

– разработка новых методов мар-
кирования хозяйственно ценных 
признаков сахарной свёклы с ис-
пользованием ДНК-технологий;

– создание и внедрение техно-
логий генотипирования образцов 
сахарной свёклы на основе ана-
лиза микросателлитных локусов, 
позволяющих получать индиви-
дуальные характеристики геноти-
пов – ДНК-профили. 

Так, А.С. Хуссейном с колле-
гами [33] выявлены новые по-
лиморфизмы в гене BTC1, кон-
тролирующем выход в стрелку 
в  генотипах отечественной и за-
рубежной селекции, позволившие 
отобрать источники устойчивости 
к цветушности. Скрининг реге-
нерантов сахарной свёклы на на-
личие генов устойчивости к тяжё-
лым металлам позволил выделить 
сортообразцы с  устойчивостью 
к  данному абиотическому стрес-
су [34]. Молекулярное типирова-
ние образцов сахарной свёклы со 
специфическими праймерами на 
локусы устойчивости к фузарио
зу способствовало отбору ценных 
источников устойчивости к  дан-
ному заболеванию [35]. Для соз-
дания перспективных гибридов 
проведена дифференциация и 
кластеризация сортообразцов по 
микросателлитным маркерам, 
позволившая подобрать наибо-
лее ценные родительские формы 
для гибридизации [36]. Изучение 
однонуклеотидных замен (SNPs) 
в гене устойчивости к галловым 
нематодам способствовало вы-
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делению устойчивых генотипов 
к данному вредителю [37]. 

Внедрение новейших техноло-
гий генотипирования позволяет 
эффективно осуществлять и со-
провождать селекционный про-
цесс, совершенствовать схему 
идентификации и паспортизации 
новых селекционных форм, уста-
навливать подлинность селек-
ционной продукции, защищать 
авторские права селекционеров. 
В  частности, с их применением 
проводятся:

– контроль генетической одно-
родности селекционного матери-
ала;

– скрининг селекционных мате-
риалов на наличие генов устойчи-
вости к биотическим и абиотиче-
ским стрессорам;

– изучение молекулярных ва-
риаций данных генов, выявление 
значимых (nonsynonymous) одно-
нуклеотидных замен (SNP).

ДНК-технологии высоко вос-
требованы в современных селек-
ционно-генетических програм-
мах, они обеспечивают получение 
высококачественного селекцион-
ного материала, играют важную 
роль для создания конкурентоспо-
собных гибридов нового поколе-
ния культуры. 

На сегодняшний день разработа-
ны:

– методика идентификации 
и  паспортизации селекционных 
материалов сахарной свёклы по 
ДНК-маркерам;

– методика целенаправленного 
подбора родительских пар для ги-
бридизации с учётом их генетиче-
ской удалённости;

– технология создания гетеро-
зисных гибридов сахарной свёк
лы, устойчивых к биотическим и 
абиотическим факторам на осно-
ве молекулярной (MAS) селекции 
(см. схему);

– методика выявления специфи-
ческих ДНК-маркеров для иден-
тификации фитопатогенов сахар-
ной свёклы;

– методика выявления специфи-
ческих ДНК-маркеров для моле-
кулярного отбора образцов сахар-
ной свёклы, устойчивых к  болез-
ням; 

– методика идентифика-
ции агрономически важных и 
вредных почвенных микроор-
ганизмов: Fusarium oxysporum, 
Pantoe aagglomerans, Pseudomonas 
fluorescens, Azotobacter sp. (с иден-
тификацией гена азотфиксации 
NifH), Bacillus sp.

Перспективы инновационного 
развития: 

– разработка технологий кло-
нирования генов хозяйственно 
ценных признаков и приёмов ге-
номного редактирования с целью 
создания генетически улучшенно-
го исходного материала сахарной 
свёклы нового поколения, устой-
чивого к биотическим и абиотиче-
ским факторам; 

– разработка молекулярных 
маркеров, сцепленных с агроно-
мически-ценными признаками 
для маркер-ассоциированной се-
лекции с целью генотипирования 
и создания новых улучшенных ги-
бридов сахарной свёклы.

Селекционная работа над сахар-
ной свёклой неразрывно связана с 
всесторонним изучением и испы-
танием тысяч исходных образцов, 
десятков присущих им хозяйствен-
но полезных признаков и огром-
ного количества всевозможных 
комбинаций. Это привело к  необ-
ходимости широкого использова-
ния современных молекулярно-ге-
нетических и биотехнологических 
методов для ускоренного создания 
гибридов нового поколения, чем и 
обоснован выбор публикации дан-
ного обзора. 

Внедрение инновационных 
ДНК-технологий обеспечит но-
вый уровень сельского хозяйства 
за счёт разработки и применения 
в селекционном процессе методов 
ДНК-диагностики генов, улуч-
шающих качество сельскохозяй-
ственной продукции.
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Аннотация. В статье обобщена основная мировая литературная информация по 
применению молекулярных маркеров в селекции сахарной свёклы. Представлены 
новейшие научные данные, что позволит получить более полное представление 
о современном состоянии молекулярной генетики и селекции сахарной свёклы, 
необходимое для составления программ их дальнейшего развития. Раскрыты 
перспективные направления маркер-опосредованной селекции при создании 
высокопродуктивных гибридов. Представлены результаты экспериментов 
зарубежных авторов и собственных исследований по выявлению специфических 
ДНК-маркеров для генотипирования.
Ключевые слова: сахарная свёкла, маркер-опосредованная селекция, гены, 
молекулярно-генетические маркеры, SNP, SSR.
Summary. In the article, the available world literary information on molecular markers’ 
using in sugar beet breeding has been summarized. The latest scientific data are 
presented that will allow obtaining a more comprehensive idea of modern state of sugar 
beet molecular genetics and breeding necessary to work out programs of their further 
development. Perspective directions of marker-mediated breeding in development 
of highly productive hybrids have been shown. There are presented the results of 
foreign authors’ experiments and our investigations on revealing specific DNA-markers 
forgenotyping.
Keywords: sugar beet, marker-assisted breeding, genes, molecular-genetic markers, 
SNP, SSR. 
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