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Аннотация. В статье представлены данные по результатам проведения маркерной 

селекции сои по четырем генам Е1, Е3, Е4, Е7, контролирующим фотопериодическую 

чувствительность сои. Из 11 гибридных популяций, представленных 667 индивидуальными 

растениями сои с использованием SSR-маркеров, были отобраны растения с рецессивными 

аллелями генов Е в гомозиготном состоянии. Испытание выделенных генотипов в условиях 

530 северной широты позволило выделить 20 скороспелых, фотопериодически нейтральных 

генотипов e1e3Е4e7, e1E3Е4e7, e1E3е4e F4  с вегетационным периодом 92-100 дней. Данные 

линии являются потенциальными сортами для северных регионов Казахстана 
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Abstract. The article presents data on the results of marker selection of soybeans for four genes E1, 

E3, E4, E7, which control the photoperiodic sensitivity of soybeans. From 11 hybrid populations 

represented by 667 individual soybean plants, plants with recessive alleles of the E genes in a 

homozygous state were selected using SSR-markers. Testing of the selected genotypes in conditions 

of 530 northern latitude made it possible to identify 20 early-ripening, photoperiodically neutral 

genotypes e1e3E4e7, e1E3E4e7, e1E3E4e F4 with a growing season of 92-100 days. These lines 

are potential varieties for the northern regions of Kazakhstan 
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Введение. Соя (Glycine max (L.) Merr.) - ведущая в мире масличная культура. Соевые бобы 

являются богатым источником растительного масла и белка. Это культура многоцелевого 

использования: продовольственного, кормового, медицинского и технического [1]. Мировое 

производство сои ежегодно растет. Ее площадь увеличилась с  76,7 млн. га (2001 г.) по 129 

млн. га в 2021 году (http://www.fao.org/faostat). Несмотря на то, что соя является культурой 

короткого дня с высокой фотопериодической чувствительностью, ее возделывают в 

разнообразных климатических зонах в диапазоне от 35º ю.ш. до 56º с. ш. [2, 3, 4]. Такое 

широкое распространение соя получила благодаря достижениям селекции, основанных на 

генетике цветения, спелости и чувствительности к фотопериоду [2, 3, 5, 6].  

http://www.fao.org/faostat
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Молекулярно-генетическую основу адаптации сои к различным зонам возделывания 

обеспечивают гены, обозначенные как Е. Известно, двенадцать основных генов сои, 

контролирующих время цветения и созревания сои: Е1- Е11 и J. Из всех этих генов E1, Е2, 

E3, E4 [7], E7 [8] были описаны как количественные фотопериодические гены, рецессивные 

аллели которых, приводят к фотопериодической нейтральности, а доминантные аллели 

замедляют переход к репродуктивной фазе и наступлению спелости.  

В Казахстане сою возделывают в основном на орошаемых полях Алматинской (24,3 тыс. 

га) и Жетысуской (74,5 тыс. га) областях.  В настоящее время актуальной задачей для 

республики является продвижение сои в обширные северные регионы и создание 

отечественных сортов сои северного экотипа.  В связи с этим в КазНИИЗиР проводятся 

работы по внедрению маркер-ассоциированного отбора в селекционный процесс сои по 

признаку чувствительности к фотопериоду для продвижения сои в северные регионы РК. 

Цель – Создание фотопериодически нейтральных линий сои для возделывания в северных 

широтах (52-53° с. ш.) Казахстана с использованием маркерной селекция по генам 

нечувствительности к фотопериоду Е1, Е3, Е4, Е7. 

Материал и методы исследований. Материалом исследований служили 17 родительских 

форм MG 000, MG 00, MG 0 и MG I групп спелости и 11 гибридных популяции сои (F2-F3), 

полученные на основании их скрещиваний. В качестве положительных и отрицательных 

контролей использовали изогенные линии с рецессивными и доминантными аллелями генов  

Е1, Е7, Е3, Е4 - Harosoy ОТ94-47 (e1е3е4е7), Harosoy ОТ89-5 (e1е3е4Е7), Harosoy 

(e1E3E4E7), ОТ93-26 (Е1е3Е4Е7), полученные из ООО «Соя-Север» (Белоруссия) и 

Australian GrainsGenbank (Австралия). 

Опыты по подбору родительских пар, гибридизации, браковке и отбору ценных форм F1-

F3 проведены на базе Казахского НИИ земледелия и растениеводства в период 2017-2021 гг. 

Данный центр расположен  на юго-востоке Республики  на 430 с.ш. Испытание в условиях 

севера, выделенных по комплексу признаков и искомой аллельной вариацией генов Е линии 

сои, проведено в 2022 году в  условиях Костанайской области на базе ОХ «Заречное» 

(географическое расположение 53°21′ с. ш., 76°54′ в. д.). 

Гибридизацию проводили согласно опубликованных методик [9, 10, 11]. 

В течение вегетации были проведены фенологические наблюдения за ростом и развитием 

растений сои согласно методики описанной Fehr W.R., Cavines, C.E., 1979. [12]. Оценка 

элементов продуктивности проведена согласно методической рекомендации Вишняковой 

М.А., 2018 [13].  

Экстрагирование ДНК сои было проведено с использованием CTAB-метода [14]. В 

дальнейшем растения продолжали свое развитие. 

 ПЦР-анализ проводили в амплификаторе «Eppendorf Mastercycler» (Германия). В работе 

использовали молекулярные маркеры к гену Е1 Satt 557, Satt 365 [16], к гену Е3 Satt 229 [15], 

к гену Е4 [16] и к гену Е7 - Satt 100 и Satt 319 [15].   

Детектирование проводилось методом электрофореза продуктов амплификации в 8%-ом 

полиакриламидном геле (Sigma Life Science, Китай). В качестве маркеров молекулярных 

весов использовали ДНК маркер «Step50» (ООО «Биолабмикс», Россия, г. Новосибирск) 

Статистическая обработка данных проведена в программной среде R, версия 4.1.2 (2021-

11-01) "Bird Hippie".  

Результаты исследований. На основании данных аллельной вариации рабочей 

коллекции, их испытания в Алматинской и Костанайской областях РК были подобраны 

родительские формы для скрещиваний. В качестве материнских форм были подобраны два 

сорта (Бірлік КВ и Зара) с белыми цветами, которые отличались крупноцветковостью. В 

качестве отцовских форм были подобраны сорта MG 000 – MG I групп спелости, с высокой 

продуктивностью, не растрескивающиеся, имеющие ценные рецессивные аллели генов не 

чувствительности к фотопериоду (Rana, Toury, Припять, Gignon 5,  Память ЮКГ, Soer 345, 

Altom, Бара, Малета, Soer 3, Устя, Mapleamber, Fiskeby III, Jhony). По результатам 

гибридизации процент завязываемости составлял от 0 до 23,5%, в зависимости от гибридной 

http://toolserver.org/~geohack/geohack.php?language=ru&pagename=%D0%90%D0%BB%D0%BC%D0%B0-%D0%90%D1%82%D0%B0&params=43.25000001_N_76.90000001_E_type:city(1226000)_region:KZ_scale:100000
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комбинации. По комбинациям Зара х Altom, Зара х Fiskeby III, Зара х Mapleamber 

гибридизация прошла безуспешно, семена не были получены. В 2019 г. в первом поколении 

F1 проведен отбор истинных гибридов. Из 73 растений отобрано 38 растений (52%) 11 

комбинаций скрещиваний. 

Семена 38 растений 11 гибридных популяций поколения F2 были высеяны в 2020 году, 

этикетированы и идентифицированы по аллельной вариации генов Е1, Е3, Е4, Е7. На 

основании ДНК-идентификации были выделены индивидуальные растения гомозиготные по 

рецессивным аллелям генов Е.  После самоопыления в 2021 году проведена ДНК-

идентификация растений генерации F3, тех популяций, которые были гетерозиготны по 

изучаемым генам. Общее число изучаемых растений в маркерной селекции составило 667 

шт. 

На основании ПЦР–анализа индивидуальных растений гибридных популяций F2-F3 с 

использованием двух маркеров Satt365 и Satt 557 идентифицированы 311 растений – 

носителей ценной рецессивной аллели е1е1.  

Идентификация рецессивной аллели е3 показала, что ценная аллель обнаружена у 40 

растениях комбинации Бірлік КВ х Rana и 27 растений Зара х Малета. 

Использование праймеров PhyA2 позволило идентифицировать 65 растений с фрагментом 

837 п.н., что соответствует рецессивной аллели е4 (Harosoy 94-47, е4е4)  и 204 растений с 

фрагментом 1229 п.н., что соответствует доминантной аллели E4 (Harosoy E4E4) согласно Liu 

et al., 2008 [35]. Зафиксировано так же 22 гетерозиготных растений по аллелям гена Е4. 

Анализ был проведен только в 5 гибридных комбинациях (Бірлік КВ х Припять, Зара х Бара, 

Зара х Малета, Зара х Устя, Зара х Jhony), где родительские формы являлись носителями 

рецессивной аллели е4.  

На основании ПЦР-анализа по двум маркерам (Satt100 и Satt319) выделено 298 

индивидуальных растений с рецессивной аллелью е7е7 в гомозиготном состоянии, 

отвечающей за не чувствительность к фотопериоду. 

В Костанайскую область было передано 104 линии сои 6 генотипов e1e3Е4e7, e1E3Е4e7, 

E1E3е4E7, E1e3Е4E7, e1E3е4e7, E1E3Е4E7, отобранные по продуктивности. Из шести 

изученных генотипов селекционных линий сои, наиболее перспективная комбинация 

аллелей генов Е, контролирующих нечувствительность к фотопериоду, была e1 e3 E4 e7. По 

результатам исследований выделено 20 перспективных линий, вызревающих в условиях 

Костанайской области в течение 92-100 дней. 

Выводы. Маркерная селекция позволила улучшить эффективность селекции. На 

основании маркерного отбора выделены 20 линий сои с генотипами e1e3Е4e7, e1E3Е4e7, 

e1E3е4e вызревающих в условиях Костанайской области в течение 92-100 дней. Данные 

являются потенциальными сортами для северных регионов Казахстана 52-53° с. ш.  
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Внутрикаллусная генетическая изменчивость андрогенных удвоенных гаплоидов риса 

Oryza sativa L. 
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ФГБНУ «Федеральный научный центр агробиотехнологий Дальнего Востока им. А.К. 

Чайки», г. Уссурийск 

 

Изучалась частота возникновения внутрикаллусной изменчивости в андрогенезе in vitro 

риса с целью определения степени генетической однородности удвоенных гаплоидов одного 

пыльника. Исследования проведены среди удвоенных гаплоидов, полученных в андрогенезе 

in vitro гибридов риса Oryza sativa L. Проведен молекулярно-генетической анализ 855 

растений (56 каллусных линий) на наличие аллелей устойчивости/восприимчивости 

следующих генов устойчивости риса к Pyricularia oryzae Cav. [Magnaporthe grisea (Hebert 

Barr.)]: Pi-z, Pi-b, Pi-1, Pi-2, Pi-ta2. Среди удвоенных гаплоидов проводили детекцию одного-

трех генов в зависимости от наличия их в исходных гибридах. Выявлены каллусные линии с 
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