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Аннотация. Цель работы – анализ молекулярно-генетических исследований по сахарной свекле и приме-
нение их в практической селекции, освещенных в литературных источниках отечественных и зарубежных 
ученых. Задачи: 1) проанализировать современное состояние молекулярно-генетических исследований, 
освещенных в отечественной и зарубежной литературе; 2) исследовать проблемы маркер-ориентирован-
ной селекции; 3) оценить перспективы развития молекулярных исследований по сахарной свекле в РФ. 
Методы. Для изучения современной стратегии молекулярно-генетического маркирования применялись 
аналитические методы изучения и обработки информации из международных баз (PubMed, NCBI, Акаде-
мия Google). Результаты. Важной частью современной селекции сельскохозяйственных культур являет-
ся использование ДНК-технологий. Обсуждаются научные данные, позволяющие получить более полное 
представление о современном состоянии молекулярной генетики и селекции сахарной свеклы, необходи-
мое для составления программ их дальнейшего развития. Представлены результаты экспериментов за-
рубежных авторов и собственных исследований по установлению ДНК-маркеров для изучения генети-
ческого полиморфизма селекционного материала сахарной свеклы, подбора родительских пар для гибри-
дизации; идентификации генов устойчивости к цветушности; отбора селекционного материала, с генами 
устойчивости к биотическим (фузариоз, нематоды, ризомания) и абиотическим стрессорам (засоление/
засуха, тяжелые металлы). Во ВНИИСС им. А. Л. Мазлумова в настоящее время проводятся масштабные 
исследования по использованию молекулярно-генетических маркеров в селекционном процессе сахарной 
свеклы. Использование молекулярных маркеров является одним из основных методов в селекции расте-
ний благодаря повсеместному распределению их по геному и практической универсальности применения. 
В статье рассматривается целесообразность использования актуальных методов анализа генома сахарной 
свёклы с применением ДНК-маркеров в селекционном процессе. Научная новизна состоит в оценке со-
временного состояния молекулярно-генетических исследований по Beta vulgaris L. в РФ и за рубежом и 
использовании их в селекционном процессе культуры.
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Постановка проблемы (Introduction)
Сахарная свекла является важной сельскохо-

зяйственной культурой в России, используется как 
сырье для производства сахара. При возделывании 
сахарной свеклы наблюдаются экологические эф-
фекты: она больше других культур поглощает СО2 и 
выделяет О2 на идентичной площади, что противо-
действует развивающемуся тепличному эффекту; 
очень эффективно использует влагу как ту, которая 
находится в почве, так и из выпадающих осадков. 
Возделывание сахарной свеклы улучшает плодо-

родие почвы и способствует повышению продук-
тивности культур свекловичного севооборота [1]. 
В процессе изучения отечественных и зарубежных 
литературных источников выявлены некоторые 
проблемы в использовании ДНК-технологий в се-
лекции данной важнейшей технической культуры, 
а именно двулетний цикл развития, перекрестный 
характер опыления, наличие явлений самонесовме-
стимости, полиплоидии, открытие и использование 
мутаций ЦМС, раздельноплодности делают слож-
ным вопросы взаимодействия молекулярной гене-
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тики и классической селекции, направленных на 
повышение продуктивности, сахаристости и устой-
чивости к стрессовым факторам.

В связи с этим большое значение имеет знание 
современных методов молекулярно-генетических 
исследований, подходов, на основе которых мож-
но направленно создавать гибриды с желаемыми 
признаками и свойствами. Эти методы могут быть 
использованы для наиболее полной характеристи-
ки исходного материала и получаемых гибридов. 
Необходимо также знакомство с последними до-
стижениями ученых разных стран в области мо-
лекулярной генетики и селекции сахарной све-
клы, совместное использование которых могло бы 
обеспечить максимальный эффект селекционной 
работы. Такие исследования в настоящее прово-
дятся во многих странах Европы, Азии, в США. 
Отличительной чертой этих исследований является 
кооперация ученых разного профиля для решения 
общих проблем, которая осуществляется на уровне 
специализированных учреждений и НИИ, а также 
университетов в пределах одного государства и на 
межгосударственном уровне. 

Большое значение в селекции сельскохозяй-
ственных культур имеет использование молеку-
лярно-генетических маркеров, которые в отличие 
от морфологических не проявляют себя в феноти-
пе, по количеству превосходят их, не затрагивают 
физиологию организма, наследуются доминантно 
(например: RAPD, AFLP) и кодоминантно (напри-
мер: RFLP, SSRs), не изменяются под воздействи-
ем внешней среды. В последнее время широко 
применяются методы анализа однонуклеотидных 
замен (SNPs), обуславливающих генетическое раз-
нообразие среди особей вида и встречающихся с 
различной частотой у разных видов по всему ге-
ному. SNP могут вызывать устойчивость к различ-
ным абиотическим и биотическим факторам и др. 
Вместе с тем такие хозяйственно ценные признаки, 
как урожайность, сахаристость, устойчивость к не-
которым био- и абиотическим стрессам, являются 
полигенными (QTL), что затрудняет их молекуляр-
но-генетическую идентификацию, картирование, 
так как крайне затруднительно идентифицировать 
отдельный локус.

Результаты (Results)
При планировании генетических эксперимен-

тов и выборе методов селекции необходимо знание 
молекулярно-генетических особенностей объекта 
исследований. Одним из важнейших этапов в при-
менении достижений молекулярной биологии для 
повышения эффективности селекции сахарной 
свеклы является поиск генов, отвечающих за хо-
зяйственно ценные признаки, их картирование и 
использование для контроля результатов скрещи-
ваний. Для этих целей в разных странах созданы 
коллекции зародышевой плазмы диких и культур-

ных видов и форм свеклы и международные базы 
данных по собранным коллекционным образцам, 
используемым при проведении таких исследова-
ний, имеется Банк генов. К сожалению, зарубеж-
ные монографии малодоступны отечественному 
читателю, а в публикациях российских авторов 
вопросы молекулярно-генетических исследований 
сахарной свеклы рассматриваются фрагментарно. 
Поэтому мы сочли целесообразным обобщить име-
ющуюся информацию, дополнив ее новейшими на-
учными данными, что обеспечит возможность, на 
наш взгляд, получить более полное представление 
о современном состоянии молекулярной генетики 
и селекции сахарной свеклы, необходимое для со-
ставления программ их дальнейшего развития.

Анализ полиморфизма ДНК
Сахарная свекла в молекулярно-генетическом 

аспекте в Российской Федерации изучена недоста-
точно и представляет собой интерес как для фунда-
ментальной науки, так и в практических селекци-
онных целях. В селекции данной культуры важную 
роль играет целенаправленный отбор исходного 
материала с желаемыми признаками, обладающего 
высоким уровнем разнообразия, чтобы обеспечить 
успех при создании высокопродуктивных гибри-
дов. Использование селективных ДНК-маркеров 
для оценки селекционных коллекций способно 
значительно ускорить процесс выделения перспек-
тивных форм для оптимизации подбора пар скре-
щиваний. В геномах растений и животных широко 
распространены микросателлитные повторы, ко-
торые окружают многие гены и используются как 
якорные последовательности к этим генам. SSR-
метод (Simple Sequence Repeat) является одним из 
высокоэффективных и надежных для применения в 
генетическом анализе [2–5]. Данный метод к насто-
ящему времени широко используется для изучения 
генофондов многих видов растений, для их карти-
рования и маркирования селекционно-ценных при-
знаков [6–10].

Полиморфизм сортов сахарной свеклы и гибри-
дов при выборе клеток для оценки устойчивости к 
абиотическим факторам на молекулярном уровне 
изучали украинские ученые [11]. Авторы исследо-
вали молекулярный и генетический полиморфизм 
в генотипах сахарной свеклы, используя RAPD- и 
SSR-анализы. Кластерный анализ с использовани-
ем ДНК-маркеров показывает, что термостойкие 
генотипы сахарной свеклы Ялтушковский МС 72, 
Украинский МС 70, Украинский МС 72 и Катю-
ша генетически отдалены и, следовательно, могут 
быть использованы для создания гетерозисных ги-
бридов, устойчивых к засухе.

Генетическое разнообразие и поток генов между 
дикими, культивируемыми и сорняковыми форма-
ми Beta vulgaris L. были оценены с помощью RFLP- 
и микросателлитных маркеров. Модели разнообра-©
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зия были конгруэнтны для обоих типов маркеров. 
Генетическое разнообразие дикой свеклы оказалось 
высоким по своему аллельному числу и по наблю-
даемой гетерозиготности, тогда как генофонд куль-
тивируемой свеклы был более узок [12; 13].

Разновидностью микросателлитных маркеров 
являются короткие тандемные повторы (STR). Зна-
ние этих функциональных маркеров может быть 
непосредственно использовано для молекулярной 
селекции, поскольку они ярко выражены в экспрес-
сируемых областях генома.

Иностранными авторами проведена оценка био-
разнообразия видов сахарной свеклы и их диких 
родственников и установлена связь экологических 
данных с новыми генетическими подходами [14]. В 
данной работе авторы использовали EcoTILLING 
как молекулярный инструмент для оценки поли-
морфизмов ДНК в диких популяциях Beta и вы-
явления генов-кандидатов, связанных с засухой и 
солеустойчивостью. Рассмотрены вопросы, свя-
занные с секвенированием следующего поколения 
(NGS) технологии как новым молекулярным ин-
струментом для оценки адаптивных генетических 
вариаций на диких родственниках сахарной свеклы 

Одним из нежелательных признаков в процессе 
развития сахарной свеклы является цветушность. 
Проблема стала беспокоить современного селекци-
онера в связи с большим количеством возделывае-
мых иностранных гибридов и изменением климати-
ческих условий. Помимо экологических факторов, 
таких как низкая температура и длинный световой 
день на начальных этапах развития корнеплода, оно 
также обуславливается работой определенного на-
бора генов, комплексно наследуемых и регулиру-
ющих переключение жизненного цикла культуры 
от однолетнего к двулетнему. Перекрестное опы-
ление дикой свеклы B. maritima L. с культурной 
на площадях производства семян может привести 
к интрогрессии локуса В, контролирующего время 
выхода в стрелку, в двулетние возделываемые ги-
бриды, результатом чего будет засорение гибридов 
растениями с ранним выходом в стрелку. При этом 
происходят потери урожая и содержания сахара и 
возникают проблемы с уборкой урожая. Так, гены 
BTC1, BvFT1 и BvFT2 являются основными регуля-
торами времени цветения. Локус выхода в стрелку 
BOLTING TIME CONTROL 1 (BTC1) отвечает за 
однолетний цикл развития. В доминантной форме 
аллеля этот ген обуславливает однолетний цикл раз-
вития, в рецессивном – двулетний. Совместно с ним 
наследуются и находятся под его управлением гены 
FLOWERING LOCUS T (FT1 и FT2). Ген BvFT2 от-
вечает за инициацию цветения, а BvFT1, наоборот, 
подавляет процесс цветения. Доминантная аллель 
гена BTC1 репрессирует BvFT1, одновременно ак-
тивируя BvFT2, вызывая выход побега и цветение. 
У растений с двулетним циклом развития экспрес-

сия рецессивной аллели btc1 увеличивается посте-
пенно, до минимальных показателей экспрессии 
BvFT1 во время яровизации, что позволяет снять на 
этот период супрессию с BvFT2, тем самым стиму-
лируя экспрессию для инициации цветения. Кроме 
того, ген BvBBX19, действующий эпистатически на 
систему генов BTC1, BvFT1 и BvFT2, в зависимо-
сти от наличия тех или иных полиморфизмов, так-
же может определять цикл развития растений. На 
сегодняшний день установлена четкая локализация 
вышеперечисленных генов на хромосомной карте 
сахарной свеклы, выявлены и описаны SNPs, име-
ющие решающее значение при регуляции времени 
выхода в стрелку цветоноса [15–17].

Анализ устойчивости к биотическим факто-
рам

К значительному снижению урожайности корне-
плодов, уменьшению содержания сахара и чистоты 
его выхода приводят также и заболевания сахарной 
свеклы, вызываемые грибами рода Fusarium [18]. 
У культуры известны устойчивые к F. oxysporum 
линии, но генетическая система, которая контроли-
рует развитие болезни, до сих пор неясна. Тем не 
менее в недавних исследованиях с помощью под-
хода генов-кандидатов было выявлено два аллель-
ных варианта предполагаемых генов устойчивости 
к Fusarium oxysporum. Были идентифицированы 2 
однонуклеотидные замены (SNP), на 2 и 7 хромо-
сомах, которые позволяют на ранних этапах опре-
делять условно устойчивые и чувствительные гено-
типы [19]. В связи с тем, что у растений сахарной 
свеклы не установлены конкретные гены/локусы, 
ответственные за устойчивость к фузариозу, иссле-
дование толерантности ведется опосредованно, в 
частности, путем изучения генов кислых хитиназ. 
Увеличение активности фермента кислой хитиназы 
(ЕС 3.2.1.14) прямо пропорционально заражению 
фитопатогенной инфекцией и, возможно, играет ос-
новную роль в формировании защиты растений. У 
Beta vulgaris L. выявлены две изоформы кислой хи-
тиназы (соответствующие гены – SE2 и SP2). Изо-
форма (SE2) проявляет высокую экзохитиназную 
активность, что позволяет успешно гидролизовать 
хитоолигосахариды. SE2, гликолизированная изо-
форма хитиназы SP2, также способствует защите 
сахарной свеклы от грибной инфекции [20; 21].

Растения сахарной свеклы поражаются ком-
плексом вредных организмов, включая и нематоды. 
Галловые нематоды Meloidogyne spp. вызывают 
формирование галлов – новообразований на кор-
нях культуры. Иностранными учеными в течение 
многих лет проводились исследования по иденти-
фикации локусов, контролирующих толерантность 
к галловой и свекловичной нематодам. Согласно 
этим работам, устойчивость к фитогельминтозу до-
стигается вследствие экспрессии гена R6m-1. Дан-
ный ген обеспечивает стабильный уровень работы 
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защитных белков, угнетающих фитопатогенное 
действие протеиназ, посредством которых немато-
ды воздействуют на растения культуры [22–25].

Одним из наиболее опасных заболеваний са-
харной свеклы также является ризомания, вызыва-
ющая большие потери урожая корней на 50–70 %, 
содержания сахара – на 2–4 % и снижающая каче-
ство переработки сырья [26]. Болезнь провоциру-
ется вирусом BNYVV (бенивирус некротического 
пожелтения жилок свеклы), который переносится 
и инокулируется грибом Polymyxa betae [27; 28]. 
Из-за долговечности спор P. betae в почве даже 
длинные севообороты полностью неэффективны. 
Устойчивые к ризомании растения можно иденти-
фицировать по фенотипической оценке в поле, хи-
мическому анализу корней, методом генотипирова-
ния, включая молекулярные маркеры. При обычных 
методах, применяемых классической селекцией, в 
поле отбираются для анализа кончики корешков, 
в то время как для оценки молекулярно-генетиче-
скими методами предпочтительным является ана-
лиз листового аппарата на ранней стадии развития. 
Использование гибридов, имеющих генетическую 
устойчивость – единственная возможность ограни-
чить влияние болезни [29]. Устойчивость коммер-
ческих гибридов в настоящее время достигнута за 
счет использования одного или двух основных ге-
нов, Rz1 и Rz2 (Rizor или Holly). Оба гена получены 
от морской свеклы итальянского и датского проис-
хождения, соответственно, и оба локализованы на 
хромосоме 3 [30; 31]. Оценивалась устойчивости к 
ризомании методом RAPD-анализа. Были иденти-
фицированы маркеры, связанные с обоими генами. 
Последующие исследования идентифицировали и 
многочисленные RAPD-маркеры, связанные с Rz1 и 
Rz2. Поскольку маркеры RAPD являются доминант-
ными, они не могут использоваться непосредствен-
но в маркер-опосредованном отборе. Поэтому были 
разработаны сначала SCAR-маркеры, а в последнее 
время и SNP-маркеры, связанные с Rz1 [32–34].

Анализ устойчивости к абиотическим фак-
торам

Значительное отрицательное влияние на рас-
тения сахарной свеклы оказывают и абиотические 
факторы, такие как засуха, засоление, тяжелые ме-
таллы, кислотность почвы и др., что сказывается на 
урожайности. Системы исследования стресса засу-
хи у растений привели к идентификации большого 
количества генов, белков и метаболитов, которые 
отвечают на сильный стресс засухи или на высыха-
ние. Однако, несмотря на выявление многих генов, 
окончательное понимание механизмов устойчиво-
сти к засухе, которые позволяют некоторым видам 
сохраняться в экстремальных условиях окружаю-
щей среды и привели бы к повышению устойчи-
вости к засухе и стабильности урожая растений, не 
ясны. Большое количество соли, накапливающейся 

в почве, препятствует впитыванию воды семенами, 
вызывает дисбаланс питательных веществ, фер-
ментативное торможение и метаболическую дис-
функцию, что приводит к снижению скорости фо-
тосинтеза [35–38]. В долгосрочном эволюционном 
процессе растения формируют физиологический 
механизм адаптации в ответ на солевой стресс. 
Большой успех в решении и понимании проблемы 
адаптации растений к засолению достигнут с раз-
витием методов молекулярной генетики, что по-
зволило идентифицировать многие гены, активи-
рующиеся при засолении. Выявлено, что в ответ 
на повышение концентрации NaCl увеличивается 
уровень экспрессии генов, контролирующих белки 
семейства NHX-антипортеров, локализованных на 
клеточной и вакуольной мембранах [39–42].

Тяжелые металлы, такие как Zn, Cd, Ni, Mn, по 
степени опасности встали в один ряд с пестицида-
ми, двуокисью углерода и серы. Широко применяе-
мые в промышленном производстве, они попадают 
во внешнюю среду, в почву, загрязняя и отравляя 
ее. Тяжелые металлы как один из наиболее негатив-
ных абиотических факторов вызывают изменения в 
метаболизме растений, угнетая нормальное функ-
ционирование физиологических процессов. В базе 
данных по Beta vulgaris L. описано 9 локусов (ан-
нотированные последовательности) на разных хро-
мосомах, экспрессирующих белки, ответственные 
за устойчивость сахарной свеклы к тяжелым метал-
лам (NCBI) [43–45].

Современная селекция сахарной свеклы на-
правлена на создание гибридов с высокой степенью 
раздельноцветковости, хорошим качеством семян, 
повышенной продуктивностью [46–48]. Такими ха-
рактеристиками обладают односемянные диплоид-
ные гибриды на основе ЦМС. Посевные качества 
семян данных гибридов соответствуют технологии 
возделывания культуры на индустриальной основе.

Цитоплазматическая мужская стерильность 
(ЦМС) регулируется деятельностью митохондри-
альных генов. Данный признак проявляется обра-
зованием пыльников со стерильной пыльцой; его 
развитие является результатом ядерно-цитоплаз-
матических взаимодействий. Механизмы форми-
рования ЦМС у сахарной свеклы, а также конкрет-
ные гены, ответственные за этот признак в составе 
мтДНК, неизвестны, хотя выявлен ряд минисател-
литных последовательностей, наличие которых 
коррелирует с этим признаком [49–52].

Во ВНИИСС им. А. Л. Мазлумова в настоящее 
время также проводятся широкомасштабные иссле-
дования по использованию молекулярно-генетиче-
ских маркеров в селекционном процессе сахарной 
свеклы. Так, А. С. Хуссейном с коллегами [53] вы-
явлены новые полиморфизмы в гене BTC1, контро-
лирующем выход в стрелку в генотипах отечествен-
ной и зарубежной селекции, позволившие отобрать 
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источники устойчивости к цветушности. Скрининг 
регенерантов сахарной свёклы на наличие генов 
устойчивости к тяжелым металлам позволил выде-
лить сортообразцы с устойчивостью к данному аби-
отическому стрессу [54]. Молекулярное типирова-
ние образцов сахарной свеклы со специфическими 
праймерами на локусы устойчивости к фузариозу 
способствовало отбору ценных источников устой-
чивости к данному заболеванию [55]. Для создания 
перспективных гибридов осуществлена дифферен-
циация и кластеризация сортообразцов по микро-
сателлитным маркерам, позволившая подобрать 
наиболее ценные родительские формы для гибри-
дизации [56]. Изучение однонуклеотидных замен 
(SNPs) в гене устойчивости к галловым нематодам 
способствовало выделению устойчивых генотипов 
к данному вредителю [57].
Обсуждение и выводы (Discussion and Conclusion)

Установление полиморфных ДНК-маркеров 
для молекулярного картирования, выявления ге-
нетического разнообразия исходного материала 
сахарной свеклы, подбора родительских пар для 
гибридизации, идентификации генов, сцепленных 
с признаком цветушности, отбора селекционного 
материала, с генами устойчивости к биотическим 
(фузариоз, фитогельминтоз) и абиотическим стрес-
сорам (засоление, засуха, тяжелые металлы) явля-
ется актуальным направлением исследований. 

Приведенный нами обзор мировой литературы 
по изучению генетической изменчивости, иденти-
фикации и паспортизации селекционных дости-
жений, отбору на основе молекулярных маркеров 
исходных форм с селекционно и хозяйственно 
ценными признаками весьма своевременный и 
актуальный в связи с необходимым сокращением 

сроков создания современных гибридов нового по-
коления и ускоренным ростом их числа. 

Всероссийский НИИ сахарной свеклы и сахара 
имени А. Л. Мазлумова является ведущим и го-
ловным учреждением в России, которое не только 
создает новые высокопродуктивные, устойчивые 
гибриды сахарной свеклы, но и поддерживает их 
первичное семеноводство в южных регионах стра-
ны, имеет большой практический опыт использо-
вания приемов маркер-ориентированной селекции. 
В декабре 2022 года ВНИИСС им. А. Л. Мазлумова 
отметил свой 100-летний юбилей. ВНИИСС се-
годня – это крупный научно-методический центр, 
в котором проводятся исследования по всем ос-
новным проблемам свекловодства в России. Се-
лекционная работа сахарной свеклы неразрывно 
связана с всесторонним изучением и испытанием 
тысяч исходных образцов, десятков хозяйствен-
но-полезных признаков им присущих и огромно-
го количества всевозможных комбинаций. Все это 
привело к необходимости широкого использования 
для ускоренного создания гибридов нового по-
коления современных молекулярно-генетических 
и биотехнологических методов, чем и обоснован 
выбор публикации данного обзора. Внедрение ин-
новационных ДНК-технологий обеспечит новый 
уровень сельского хозяйства за счет разработки 
и применения в селекционном процессе методов 
ДНК-диагностики генов, улучшающих качество 
сельскохозяйственной продукции. Совершенно 
очевидна перспективность проведения таких иссле-
дований комплексно специалистами разного про-
филя, для чего желательно сотрудничество между 
учеными соответствующих учреждений как внутри 
страны, так и за рубежом.
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Abstract. Aim of the investigations is to study, summarize and analyze domestic and foreign literature concerning 
interaction of molecular genetics and classical sugar beet breeding for improvement of resistance to biotic and 
abiotic stresses. The problems are: 1) to analyze a current state of molecular-genetic investigations in domestic and 
foreign literature; 2) to study problems of marker-oriented breeding; 3) to estimate development prospects of sugar 
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beet molecular research in Russian Federation. Methods. Analytical methods to inspect and handle information 
from international databases (PubMed, NCBI, and Academy Google) have been used to study modern strategy 
of molecular-genetic marking. Results. Use of DNA-technologies is an important part of modern breeding of 
agricultural crops. There have been discussed the research data permitting to get a more comprehensive idea of 
current state of sugar beet molecular genetics and breeding that is necessary to work out programs of their further 
development. There have been presented the results of foreign authors’ experiments and our own investigations on 
determining DNA-markers to study genetical polymorphism of sugar beet breeding material, select parent pairs 
for hybridization, identify genes of resistance to bolting, select breeding material with genes of resistance to biotic 
(Fusarium spp., nematodes, rhizomania) and abiotic stressors (salinization, drought, heavy metals). Now, wide-
scale studies on using molecular-genetic markers in sugar beet breeding process have been carried out by Federal 
State Budgetary Scientific Institution “The A. L. Mazlumov All-Russian Research Institute of Sugar Beet and 
Sugar”. Use of molecular markers is one of the basic methods in plant breeding because of their general allocation 
throughout a genome and practical universality of application. In the article, advisability to use actual methods 
of sugar beet genome analysis employing DNA-markers in breeding process is considered. Scientific novelty 
involves estimation of the current state of Beta vulgaris L. molecular-genetic investigations in Russian Federation 
and abroad and their use in the crop breeding process.
Keywords: sugar beet, marker-mediated breeding, cytoplasmic male sterility, SSR-loci, the PCR-analysis, SNP, 
primers, hybrids.
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