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Актуальность. При исследовании генетического разнообразия сельскохозяйственных растений, представленного 
как в виде разрешенных к возделыванию сортов, так и в виде многообразия образцов рабочих и национальных кол-
лекций, применяют молекулярные маркеры, которые позволяют проводить идентификацию сортов, устанавливать 
филогенетические связи между ними и выявлять ценные генотипы для создания новых высокопродуктивных сор-
тов. Одним из эффективных способов решения этих задач является применение SSR-маркеров. Целью данной работы 
является изучение генетического разнообразия современных сортов льна, представленных в Госреестре сортов Рос-
сийской Федерации, с помощью SSR-маркеров, определение их филогенетических связей и генетическая паспортиза-
ция. 
Материалы и методы. Объектом исследования стали 82 сорта льна (60 сортов льна-долгунца, 22 сорта льна маслич-
ного) и 3 образца стародавних кряжевых льнов. Генетический анализ проводился методом ПЦР с использованием на-
бора из 11 SSR-маркеров, меченых флуоресцентными красителями, с последующей детекцией продуктов на генетиче-
ском анализаторе. 
Результаты. При исследовании сортов было обнаружено 50 аллелей в 11 локусах, количество аллелей на локус варьи-
ровало от 2 до 10, в среднем 4,55 аллелей. Каждый образец льна содержал свойственный только ему набор аллелей. 
Заключение. Полученная SSR-база данных позволила разработать генетические паспорта каждого сорта в виде бук-
венно-цифрового кода. Также был проведен кластерный анализ и построена дендрограмма генетического подобия. 
Выявленные родственные связи между сортами согласуются с информацией об их происхождении.

Ключевые слова: лен-долгунец, лен масличный, ДНК-маркеры, ПЦР, полиморфизм, генетическая паспортизация, се-
лекция
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Background. When researching crop genetic diversity, including flax species, molecular markers are used to identify cultivars, 
establish phylogenetic relationships among them and select valuable genotypes and sources of useful traits. One of the effective 
ways to solve these tasks is the use of SSR markers, as a molecular method. The aim of this work was to study the mole cular ge-
netic polymorphism of modern flax cultivars listed in the State Register for Selection Achievements of the Russian Fe de ration, 
find out their phylogenetic relationships and develop a version of their genetic certification.
Materials and methods. The materials for the research were 82 flax cultivars (60 cultivars of fiber flax and 22 of oilseed flax) 
and 3 ancient landraces. Genetic analysis was carried out using the PCR method with a set of 11 SSR markers labeled with flu-
orescent dyes, followed by the detection of products on the genetic analyzer. 
Results. The study of the cultivars revealed 50 alleles at 11 loci, with the number of alleles per locus ranging from 2 to 10, av-
eraged to 4.55 alleles per locus. Each flax sample contained a unique set of alleles. 
Conclusion. The resulting SSR database made it possible to develop genetic certificates for each cultivar in the form of an al-
phanumeric code. A cluster analysis was also carried out and a dendrogram of genetic similarity was constructed. The identi-
fied sib relationships among the cultivars confirmed the information about their origin.
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Введение

Лен (Linum usitatissimum L.), традиционно входящий 
в структуру посевов Российской Федерации, в зависимо-
сти от биологической формы растения – лен-долгунец, 
межеумок или кудряш – классифицируется как прядиль-
ная или как масличная культура. В последнее десятиле-
тие в России площадь возделывания льна-долгунца со-
ставляет порядка 50 тыс. га., масличного льна – более 
1 млн га. Благодаря тому, что из растения можно полу-
чать и волокнистую, и семенную продукцию, лен нашел 
применение в самых разных сферах народного хозяйства 
(Ponazhev et al., 2014; Saha et al., 2019; Nag et al., 2020; 
Jiang et al., 2022). Так, для получения льноволокна, необ-
ходимого для текстильной, медицинской, химической 
промышленности, используется до 40–50% тресты 
льна-долгунца. Оставшаяся часть – костра, являющая-
ся побочным продуктом – применяется для получения 
энергии в строи тельной и других отраслях промыш-
ленности. Масло, получаемое из семян масличного льна, 
в зависимости от жирнокислотного состава, применяет-
ся в пищевой, фармацевтической и химической промыш-
ленности (Poro kho vinova et al., 2019; Nagabhushanam et al., 
2021; Saroha et al., 2021). 

В практике международного сельскохозяйственного 
производства национальные системы сертификации се-
лекционных достижений оценивают и предлагают сорта, 
наиболее подходящие (районированные) для потенци-
альных агроклиматических зон возделывания культуры. 
Госсортокомиссия Минсельхоза России предлагает для 
льноводных хозяйств около 100 районированных сортов 
L. usitatissimum для различных регионов страны (State 
Register…, 2022). Большая часть современных сортов 
и гибридов льна получена с помощью традиционных ме-
тодов селекции, однако применение новых биотехноло-
гических методов ускорит получение конкурентоспособ-
ных сортов (Hoque et al., 2020). При создании новых высо-
копроизводительных и устойчивых сортов необходи-
мым условием является наличие генетического разнооб-
разия селекционного материала. Генетические ресурсы 
являются основой для поиска новых генов, перспектив-
ных комбинаций признаков и получения улучшенных 
сортов. Эффективность данного этапа работы зависит от 
возможности оценить генетический полиморфизм ис-
ходного материала (You et al., 2019; Hoque et al., 2020; 
Talebi, Matsyura, 2021).

Одним из эффективных индикаторов полиморфизма 
являются генетические маркеры (Jiang et al., 2022). Иден-
тификация сортов с помощью ДНК-маркеров также яв-
ляется важным шагом на пути к повышению урожайно-
сти и качества (Pan et al., 2020). С помощью генетических 
маркеров можно отбирать родительские формы для 
дальнейшей селекции, а также гетерозиготные формы, 
обладающие необходимой комбинацией признаков. (Na-
ga bhushanam et al., 2021).

Анализ генетических ресурсов растений с помощью 
молекулярных маркеров позволяет выявлять скрытую 
изменчивость и тем самым целенаправленно подходить 
к более точной дифференциации и идентификации сор-
тов, коллекционных образцов, в том числе и к выявле-
нию ценных генотипов. Эти новые методы используются 
для определения генетического полиморфизма (Niyitan-
ga et al., 2021).

В настоящее время насчитывается большое количе-
ство различных видов молекулярных маркеров. Каждый 
из них обладает определенными достоинствами. «Иде-

альные» молекулярные маркеры для селекции характе-
ризуется особыми свойствами. Они высокополиморфны, 
надежны и воспроизводимы, равномерно распределены 
по геному, легко анализируемы и относительно недоро-
ги (Chesnokov, 2018). Широко распространены SSR-мар-
керы, которые представляют собой простые повторяю-
щиеся фрагменты генома. Микросателлитные последо-
вательности распространены повсеместно в ДНК выс-
ших растений. Их главными отличиями от других генети-
ческих маркеров является более высокий уровень поли-
морфизма, стабильное наследование в поколениях 
и охват разных областей генома. В ходе ПЦР с SSR-мар ке-
рами образуются ампликоны, различающиеся по длине 
на один или более нуклеотидов, в результате чего для 
каждого сорта растений возможно определить набор 
специфичных только для данного сорта аллелей. Для 
льна в настоящее время описано более 1300 SSR-марке-
ров, что выгодно отличает его от других сельскохозяй-
ственных культур (El Sayed et al., 2018; Cullis, 2019; Nag 
et al., 2020; Pan et al., 2020).

Метод SSR-PCR был разработан J. Weber и P. May 
в 1989 г. Праймерами выступают последовательности, 
фланкирующие микросателлиты, которые обычно иден-
тифицируют один мультиаллельный локус. Для анализа 
результатов используют секвенирующие гели, на кото-
рых можно увидеть различия в один нуклеотид. Таким 
образом можно детектировать каждый аллель. Источни-
ком полиморфизма при использовании этого типа мар-
керов является изменяющееся количество повторов и, 
соответственно, размеры амплифицированных фрагмен-
тов, соответствующих разным аллелям. 

Целью данной работы является изучение молекуляр-
но-генетического разнообразия сортов льна (L. usitatissi-
mum), представленных в Госреестре селекционных до-
стижений Российской Федерации, определение филоге-
нетических связей и генетическая паспортизация иссле-
дуемых сортов.

Материалы и методы

В качестве материала для исследований было ото-
брано 60 сортов льна-долгунца и 22 сорта льна маслич-
ного, включенных в Государственный реестр селекцион-
ных достижений Российской Федерации и представляю-
щих результаты селекции учреждений-оригинаторов из 
географически различных мест. Также в исследование 
были включены три коллекционных образца – «кряже-
вые льны», происходящие из Псковской области. Иссле-
дованные сорта растений с указанием оригинатора при-
ведены в таблице 1.

ДНК выделяли из листьев (50–100 мг) четырехне-
дельных растений с использованием CTAB-метода, моди-
фицированного для выделения из лубяных культур. Про-
бы ДНК объединялись из восьми растений для каждого 
сорта. Амплификацию фрагментов ДНК проводили с по-
мощью набора из 11 SSR-праймеров, меченных флуорес-
центными красителями, разработанных и произведен-
ных ООО «НПФ Синтол» (Россия) для генетической пас-
портизации льна. Их нуклеотидные последовательности 
приведены в таблице 2.

Реакционная смесь во всех случаях включала опти-
мально подобранные количества исследуемой ДНК, пря-
мого и обратного праймера, dNTP, MgCl2 и Taq-полимера-
зы. При проведении ПЦР использовали амплификатор 
MyCycler™ (Bio-RadLaboratories, Inc.), реакция осущест-
влялась при 94°С в течение 5 мин, далее 35 циклов дена-
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Таблица 1. Исследованные сорта льна

Table 1. The studied flax cultivars 

Сорт / Cultivar Оригинатор / Originator

Сорта льна-долгунца / Cultivars of fiber flax

Агата, Мелина Limagrain Nederland BV, г. Лейстад, Нидерланды

Мерилин Van de Bilt Zaden BV, г. Слуискил, Нидерланды

Василек Ласка

Институт льна, г. Орша, НАН БеларусиВеста Левит 1

Грант Пралеска

А 29 Новоторжский

Федеральный научный центр лубяных культур, обособленное 
подразделение НИИ льна (ОП НИИЛ), г. Торжок 

А 93 Полет

Александрит Росинка

Алексим Славный 82

Альфа Тверской

Визит Тверца

Дипломат Тонус

Зарянка Торжокский 4

Лазурный Универсал

Ленок Цезарь

Могилевский 2 Сурский

Надежда

Антей Пересвет

Федеральный научный центр лубяных культур, обособленное 
подразделение Псковский НИИСХ (ОП Псковский НИИСХ), 
г. Псков

Восход Прибой

Добрыня Псковский 359

Кром Псковский 85

Норд Русич

Орион

Импульс Смоленский
Федеральный научный центр лубяных культур, обособленное 
подразделение Смоленский НИИСХ (ОП Смоленский НИИСХ), 
г. Смоленск

Лидер Смолич

С 108 Союз

Белочка Синичка Вятская государственная сельскохозяйственная академия 
(ВСХА), г. Киров

Памяти Крепкова Тост

Сибирский федеральный научный центр агробиотехнологий 
РАН (СФНЦА РАН), г. Томск

Томич Тост 3

Томский 16 Тост 4

Томский 17 Тост 5

Томский 18
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Таблица 1. Окончание

Table 1. The end

Таблица 2. Нуклеотидные последовательности SSr-маркеров льна

Table 2. Nucleotide sequences of SSr markers in flax

Сорт / Cultivar Оригинатор / Originator

Сорта масличного льна / Cultivars of oilseed flax

Август Радуга

Федеральный научный центр Всероссийский научно-
исследовательский институт масличных культур 
имени В.С. Пустовойта (ФНЦ ВНИИМК), г. Краснодар

Бирюза Ручеек

ВНИИМК 620 РФН

ВНИИМК 620 ФН Светлячок

ВНИИМК 630 Северный

Даник Сокол

Исилькульский Флиз

Небесный Ы 117

Нилин

ЛМ 98 Федеральный научный центр лубяных культур, 
обособленное подразделение НИИ льна (ОП НИИЛ), г. Торжок 

Исток
Федеральный научный центр лубяных культур, 
обособленное подразделение Пензенский НИИСХ 
(ОП Пензенский НИИСХ), г. Пенза

Кинельский 2000 Самарский федеральный исследовательский центр 
РАН (СФИЦ РАН), г. Кинель

Илим Институт льна, г. Орша, НАН Беларуси

Чибис Баранник В.А., г. Белгород

ландрасы

Псковский Гдовский
Псковская область

Зарецкий

SSr-маркер / 
SSr marker

Прямой праймер (5’–3’) / 
forward primer (5’–3’)

Обратный праймер (5’–3’) / 
reverse primer (5’–3’)

Lin1 TTGGGATTGAGAAGAGGG ATAAGGCCAAATAGAGAGGAAAG

Lin2 AGGATTACAACAAGAGACTG ATATTGACAGGGGAGGAAATAG

Lin3 TTTGCAACGTCAATACCG ATATCGCCTCAATAAACAACAG

Lin4 CCTCAGTAGCATCGGTG ATATTGGCCTATAAAAAGACACT

Lin5 GAAGAAGAAGGCGGGTAC ATACACAGCTGAAAGCAAGATAAC

Lin6 GGGAGAACAACAAGAGAG ATACGACAGGAACAACACG

Lin7 GCCGCCAGAAGAAATG ATACTGGCAGCTTAATCAACC

Lin8 TCTGGGTACAACCAGAAAC ATAGACTTAGAGACGATTGGAAACTG

Lin9 CGTCTACAACTGGAGACAC ATAGGCGACAAGGGAGG

Lin10 CAACGGAGACCAAATCAG ATACCCAGTCTACTCAGCTAG

Lin11 TAGTAATAAGAAGGAGCCAAG ATAGCATCCAACAAAGGGTG
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турации при температуре 94°С в течение 30 с, отжиг 
праймеров в течение 45 с (температура отжига подбира-
ется в зависимости от праймера), а затем элонгация при 
72°С в течение 40 с. Конечная элонгация выполнялась 
при 72°С 5 мин. 

Продукты амплификации денатурировали форма-
мидом и разделяли методом капиллярного электро-
фореза на генетическом анализаторе НАНОФОР 05 
(ООО «НПФ Синтол»). Учет результатов анализа прово-
дился по наличию или отсутствию в образце аллелей 
определенной длины в конкретном локусе. Получен-
ные результаты записывали в виде бинарной матрицы, 
которая использовалась далее для создания молекуляр-
но-генетической формулы сорта. Генетический анализ 
полученных данных выполнялся с использованием над-
стройки GenAlex 6.5 (GenAlexsoftware), для построения 
дендрограммы генетического подобия использовали 
программное обеспечение DARwin v.6 (DARwinsoftware).

Результаты и обсуждение

Полученная путем фрагментного анализа SSR-база 
данных с использованием 11 пар SSR-праймеров позво-
лила провести исследование полиморфизма 60 сортов 
льна-долгунца, 22 сортов льна масличного и трех ланд-
рас. Результаты отражены в таблице 3. Учитывая весь на-
бор данных из 85 генотипов, в общей сложности 50 алле-
лей было обнаружено в 11 локусах, при этом количество 
аллелей на локус варьировало от 2 (Lin1 и Lin5) до 10 
(Lin10 и Lin11), в среднем 4,55 аллелей на локус. Анализ 
распределения аллелей показал, что каждый образец 
льна содержит свойственный только ему набор аллелей. 
Ожидаемые значения гетерозиготности находились 
в диапазоне 0,034–0,761 со средним значением 0,51, при 
этом значения наблюдаемой гетерозиготности варьиро-
вали от 0,035 до 1 с достаточно высоким средним значе-

нием 0,47. Такие значения гетерозиготности свойствен-
ны микросателлитным локусам из-за множественности 
аллельных вариантов, обусловленных изменчивостью 
числа повторяющихся мотивов ДНК. Полученные дан-
ные характеризуют использованные SSR-маркеры как 
разнообразные и в достаточной мере полиморфные, что 
позволяет применять их для генетической дифференци-
ации и изучения филогенетических отношений сортов.

На основе результатов исследования 11 SSR-марке-
ров был выполнен кластерный анализ. Дендрограмма ге-
нетического подобия между изученными образцами 
льна была построена методом Neighbor Joining Method 
(Saitou, Nei, 1987).

При анализе общей дендрограммы изученных сортов 
отмечается три основных кластера льна-долгунца и льна 
масличного (рис. 1). В кластер А вошли все сорта льна 
масличного. Кластеры В и С объединяют сорта льна-дол-
гунца.

Внутрикластерный анализ позволяет рассматривать 
наличие филогенетических отношений между сортами. 
Так, кластер А, состоящий из масличных льнов, разделен 
на две группы – А1 и А2 (рис. 2).

Группа А1 содержит девять сортов селекции ВНИИМК, 
имеющих общие генеалогические связи. Так, согласно 
установленным данным, сорт ‘ВНИИМК 620 ФН’ выведен 
методом индивидуального отбора из ‘ВНИИМК 620’, ко-
торый также участвовал в создании сорта ‘Даник’. Сорт 
‘РФН’ получен методом индивидуального отбора из сор-
та ‘Ручеек’. 

Группа А2 содержит как сорта селекции ВНИИМК, так 
и сорта остальных оригинаторов. Сорта данной группы 
представляют собой результаты селекционной работы 
по скрещиванию и многократному индивидуальному от-
бору из линий и образцов различного географического 
происхождения (США, Канада, Казахстан, Россия и т. д.). 
Например, сорт ‘Северный’ в своей родословной имеет 

Таблица 3. характеристика полиморфных SSr-локусов льна

Table 3. Characterization of polymorphic SSr loci in flax

SSr-маркер / 
SSr marker

Размер аллелей (пн) / 
Size of alleles (bp)

NA NE hO hE

Lin1 323–330 2 1,035 0,035 0,034

Lin2 425–437 3 2,139 1 0,532

Lin3 194–216 3 1,640 0,337 0,390

Lin4 307–315 3 1,570 0,093 0,363

Lin5 406–419 2 1,987 0,128 0,497

Lin6 164–195 4 2,372 1 0,578

Lin7 379–388 3 2,346 0,186 0,574

Lin8 117–156 7 2,399 0,233 0,583

Lin9 289–295 3 2,173 0,314 0,540

Lin10 234–270 10 3,642 1 0,725

Lin11 163–183 10 4,182 0,884 0,761

Среднее значение на локус / Mean value per locus 4,55 2,32 0,47 0,51

Примечание: NA – количество аллелей на локус; NE – количество эффективных аллелей на локус; HE – ожидаемая гетерозиготность; 
HO – наблюдаемая гетерозиготность

Note: NA – number of alleles per locus; NE – number of effective alleles per locus; HE – expected heterozygosity; HO – observed heterozygosity
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Рис. 1. Полная схема дендрограммы генетического подобия изученных сортов льна

fig. 1. Complete dendrogram of the genetic similarity among the studied flax cultivars
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марокканский образец. Сорта ‘Небесный’ и ‘Сокол’ проис-
ходят от различных комбинаций скрещиваний с сортом 
‘Союз’, сорт ‘Радуга’ получен из гибридной комбинации 
с сортом ‘Небесный’. 

Генетический паспорт сорта должен содержать ин-
формацию о количестве и размере аллелей определен-
ных локусов, характеризующих генотип данного сорта. 
Паспорта представляют собой молекулярно-генетиче-
скую формулу, где каждому генетическому локусу соот-
ветствует буквенный код (A – Lin1, B – Lin2, C – Lin3, D – 
Lin4, E – Lin5, F – Lin6, G – Lin7, H – Lin8, I – Lin9, J – Lin10, K – 
Lin11), а индекс означает размер аллеля данного локуса.

Генетические паспорта сортов, составляющих кла-
стер А, представлены в таблице 4.

Кластер В, представленный на рисунке 3, состоит из 
десяти сортов льна-долгунца от различных оригинато-

ров. В него вошли голландские сорта ‘Мерилин’, ‘Мели-
на’ и ‘Агата’, сорта селекции ОП НИИЛ ‘Дипломат’, ‘На-
деж да’ и ‘Тонус’, сорт СФНЦА РАН ‘Томич’, имеющие 
в родословной сорт ‘Viking’. Сорт селекции ОП НИИЛ 
‘Полет’ происходит от французской линии 82Сх15. 
Можно предположить, что сорта Института льна (Бела-
русь) ‘Грант’ и ‘Вес та’ в этом кластере оказались по при-
чине их родственности с одним из исследованных сор-
тов. Генетические паспорта кластера представлены 
в таблице 5.

Кластер С, представленный на рисунке 4, является 
самой большой и интересной группой исследованных 
сортов. В него входят девять смешанных групп, в основ-
ном разделившихся по оригинатору.

Генетические паспорта кластера С представлены в таб-
лице 6.

Рис. 2. Дендрограмма генетического подобия сортов льна масличного

fig. 2. Dendrogram of the genetic similarity among oilseed flax cultivars 

Таблица 4. Генетические паспорта сортов льна-долгунца кластера А

Table 4. Genetic certificates of fiber flax cultivars in the A cluster

Группа / Group Сорт / Cultivar Генетический паспорт / Genetic certificate

А1

Бирюза A323B425,437C194D312E419F164,192G379H117,153I292J254,267K171,179

ВНИИМК 620 A323B425,437C194D312E419F164,192G379H153I292J254,267K173,179

ВНИИМК 620 ФН A323,330B425,437C194D312E419F164,192G379H153I292J254,264K173,179

РФН A323B425,437C194,216D312E419F164,192G379H153I292J254,267K173,179

Даник A323B425,437C194D312E419F164,192G379,388H153I292J254,270K179

ВНИИМК 630 A323B425,437C216D315E419F164,192G379H117,149I292J254,267K167,173

Флиз A323B425,437C194,216D315E419F164,192G379H117I292J254,267K173,179

Светлячок A323B425,437C216D315E419F164,192G379H117,153I289J254,267K165,173

Ручеек A323,330B425,437C194,216D307E406,419F164,192G379,388H153I292J264,267K167,179
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Рис. 3. Дендрограмма генетического подобия сортов льна-долгунца кластера В

fig. 3. Dendrogram of the genetic similarity among fiber flax cultivars in the B cluster

Таблица 4. Окончание
Table 4. The end

Группа / Group Сорт / Cultivar Генетический паспорт / Genetic certificate

А2

Исилькульский A323B425,434C194,216D307E406,419F164,192G381H153I292J234,246K173,181

Чибис A323B425,434C194,216D307E406,419F164,192G381H153I292J246,264K167,173

Северный A323B425,434C194,216D307E419F164,192G388H153I292J246,261K173,179

Илим A323B425,437C216D307E419F164,192G379,381H153I292J246,267K173,179

Уральский A323B425,437C194,216D307E419F164,192G379,381H153I292J246,264K165,179

Кинельский 2000 A323B425,437C216D307E419F164,192G381H153I292J246,264K165,173

Радуга A323B425,437C194,216D307E419F164,195G379,381H117,153I292J257,270K173,179

Небесный A323B425,437C207,216D307E419F164,195G381,388H153I292J257,270K165,179

Сокол A323B425,434C207,216D307E419F164,195G381,388H117,153I292J261,270K173,179

Исток A323B425,437C207,216D307E419F164,192G381H153I292J251,264K163,173

ЛМ 98 A323B425,437C207,216D307E419F164,192G381H153I292J251,264K163,179

Ы 117 A323,330B425,437C207,216D307E419F164,192G381,388H153I292J251,264K167,173

Август A323B425,437C207,216D307E419F164,192G381H153I289,292J246,264K171,179

Нилин A323B425,437C216D307E419F164,192G379,381H146,153I289,292J264,267K173,179

Таблица 5. Генетические паспорта сортов льна-долгунца кластера В

Table 5. Genetic certificates of fiber flax cultivars in the B cluster

Сорт / Cultivar Генетический паспорт / Genetic certificate

Грант A323B425,437C216D307E419F164,186G379H153I289,292J251,264K173,183

Мерилин A323B425,437C216D307E419F164,186G379H153I289,292J246,264K173,183

Веста A323B425,437C207,216D307E419F164,186G379H153I289,292J251,264K173,183

Дипломат A323B425,437C216D307E419F164,186G379H153I289,292J251,264K173,181

Мелина A323B425,437C216D307E419F164,186G379H153I292J251,264K182,183

Агата A323B425,437C216D315E419F164,186G379H153I292J251,264K173

Тонус A323B425,437C216D307E406,419F164,186G379H153I289J251,264K171,179

Надежда A323B425,437C216D307E419F164,186G379H153I289J251,264K179

Томич A323B425,437C216D307E406,419F164,186G379,388H153I289,292J234,246K171,179

Полет A323B425,437C216D307,315E406,419F164,186G379,388H153I289,292J251,264K173,179
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Рис. 4. Дендрограмма генетического подобия сортов льна-долгунца кластера С

fig. 4. Dendrogram of the genetic similarity among fiber flax cultivars in the C cluster
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Группа / Group Сорт / Cultivar Генетический паспорт / Genetic certificate

С1

Псковский 85 A323B425,437C216D307E406F164,192G388H147I289J251,264K173,175

Томский 18 A323B425,437C216D307E406F164,192G388H147I289J251,264K165,173

Псковский 359 A323B425,437C216D307E406F164,192G388H147I289J251,264K173,181

Тост 4 A323B425,437C216D307E406F164,192G388H147I289J251,264K173,183

Томский 16 A323B425,437C216D307E406F164,192G388H147I289J251,264K171,173

Тост 5 A323B425,437C216D307E406F164,192G388H147I289J251,264K173,179

Ленок A323B425,437C216D307E406F164,192G388H147I289,295J251,264K171,181

Томский 17 A323B425,437C216D307E406F164,192G388H147I289,295J251,264K171,179

Лазурный A323B425,437C216D307E406F164,192G388H147I289,295J251,264K179

Тост 3 A323B425,437C216D307E406F164,192G388H147I289J251,264K171,179

Тост A323B425,437C216D307E406F164,192G388H147I289J251,264K171,181

Памяти Крепкова A323B425,437C216D307E406F164,192G388H147I289J251,264K171,183

С2

Восход A323B425,437C216D307,315E406F164,192G388H147I289J251,264K179

Добрыня A323B425,437C216D307,315E406F164,192G379,388H147I289J251,264K179

Пересвет A323B425,437C216D307,315E406F164,192G388H147I289J251,264K179,181

Антей A323B425,437C216D315E406F164,192G388H147I289J251,264K179

Прибой A323B425,437C216D315E406F164,192G388H147I289J251,264K173,179

Торжокский 4 A323B425,437C207,216D315E406F164,192G388H147I289J251,264K171,179

Альфа A323B425,437C207,216D315E406F164,192G388H147I289J251,264K173,179

Орион A323B425,437C216D307,315E406F164,192G388H147I289J251,264K173,179

С3

Могилевский 2 A323B425,437C207,216D307E406,419F164,186G388H147I289J251,264K173,183

Василек A323B425,437C207,216D307E406F164,192G388H147I289J251,264K173,183

Ласка A323B425,437C207,216D307E406F164,192G388H147I289J251,264K167,173

Славный 82 A323B425,437C207,216D307,315E406F164,192G388H147I289,295J251,264K173,183

Пралеска A323B425,437C207D307E406F164,192G388H147I289J246,258K173,179

Левит 1 A323B425,437C207D307E406F164,192G388H147I289J251,264K179

С4
Зарецкий A323B425,437C216D307E406F164,192G388H147,153I289,292J251,264K171,183

Псковский A323B425,437C216D307E406F164,192G388H147,156I289,292J251,264K175,179

С5

С 108 A323B425,437C216D307E406F164,192G381H147,150I289J251,264K167,173

Русич A323B425,437C216D307E406F164,192G381H147I289J251,264K167,173

Импульс A323B425,437C216D307E406F164,192G381H150I289J251,264K179

Смолич A323B425,437C216D307E406F164,192G381H147I289,292J251,264K171,179

С6

Цезарь A323B425,437C216D315E406F164,186G381H147I295J251,264K167,173

Сурский A323B425,437C216D315E406F164,192G388H153I295J251,264K173,179

Визит A323B425,437C216D307E406F164,192G388H147I295J251,264K173,179

Таблица 6. Генетические паспорта сортов льна-долгунца кластера С

Table 6. Genetics certificates of fiber flax cultivars in the C cluster
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Группа С1 представляет собой подкластер, в который 
вошли сорта селекции СФНЦА РАН, ОП Псковского НИИСХ 
и ОП НИИЛ. Кластеризация сортов СФНЦА РАН и ОП 
Псковского НИИСХ подтверждается анализом родослов-
ных, указывающих на использование при их создании 
стародавних сортов псковского происхождения (Popova, 
Michkina, 2017). Сорт ‘Ленок’ имеет в родословной и сорт 
‘Лазурный’, и образец псковского стародавнего сорта. 
В эту группу входят как достаточно старые сорта, так 
и относительно недавно созданные.

Группа С2 состоит из сортов ОП Псковского НИИСХ се-
лекции 2000–2010 гг. Сорта ‘Восход’, ‘Пересвет’, ‘Антей’, 
‘Прибой’ и ‘Орион’ имеют в родословной тверской сорт 
‘А 29’ в различных комбинациях. Сорт ‘Добрыня’ имеет 
общность в родословной с сортом ‘Восход’. Сорта ОП 
НИИЛ ‘Торжокский 4’ и ‘Альфа’, вошедшие в эту группу, 
имеют в генеалогии сорта ОП Псковского НИИСХ.

Группа С3 объединяет современные белорусские сор-
та Института льна ‘Василек’, ‘Ласка’, ‘Пралеска’, ‘Левит’ 
и ‘Могилевский 2’. 

Два образца, представленные стародавними сортами-
кряжами ‘Зарецкий’ и ‘Псковский’, образовали группу С4. 
Расположение этих сортов – в середине кластера средне-
русских льнов-долгунцов. 

Сорта селекции ОП Смоленского НИИСХ образовали 
две группы: С5 и С7.

Новые сорта селекции ОП НИИЛ вошли в группу С6. 
Сорта ‘Визит’, ‘Сурский’ и ‘Цезарь’ получены методом ин-
дивидуального отбора из различных образцов линии АР.

Группа С8 объединила сорта с различным географи-
ческим происхождением: кряж Гдовский, сорта ОП Псков-

ского НИИСХ ‘Норд’ и ‘Кром’, сорта селекции ВСХА ‘Белоч-
ка’ и ‘Синичка’, сорт ОП НИИЛ ‘Росинка’. 

Последняя группа С9 достаточно выраженно отделе-
на от остальных исследованных долгунцов и представ-
ляет собой классическую родственную связку сортов од-
ного селекционного центра. В сортах этой группы селек-
ции НИИЛ отмечается использование образцов воло-
годского происхождения.

Выводы

Молекулярно-генетическое разнообразие сортов 
льна из списка Госсорткомиссии, выявленное с использо-
ванием SSR-маркеров, показало четкую границу между 
сортами льна масличного и льна-долгунца. Кластерный 
анализ обнаружил наличие родственных связей между 
сортами, созданными пространственно и временно отда-
ленными исследовательскими группами. Полученные 
данные кластерного анализа согласуются с генеалогиче-
скими характеристиками сортов, что указывает на 
объективность полученных результатов и возможность 
использования данных ДНК-маркеров в процессе выбора 
форм для скрещивания (пребридинговый этап). Выбран-
ная система маркеров позволила составить молекуляр-
но-генетические формулы – «генетические паспорта» 
изученных сортов. Полученные результаты могут быть 
использованы для начальных этапов формирования ге-
нетической паспортизации отечественных сортов мас-
личного и прядильного льна.

Дальнейшие исследования в этом направлении, улуч-
шение и использование методов SSR-маркирования поз-

Таблица 6. Окончание

Table 6. The end

Группа / Group Сорт / Cultivar Генетический паспорт / Genetic certificate

С7

Смоленский A323B425,437C216D307E406F164,192G381,388H147,150I289,292J246,264K179,183

Союз A323B425,437C216D307E406F164,192G381,388H147,150I289,292J246,264K179

Лидер A323B425,437C216D307E406F164,192G381,388H147,150I289,292J246,264K173,183

С8

Гдовский A323B425,437C216D307E419F164,192G388H147,150I289J246,264K171,173

Норд A323B425,437C216D307E419F164,192G388H147I289J234,246K167,173

Росинка A323B425,434C216D307E419F164,192G388H147I289,292J261,264K167,173

Белочка A323B425,434C216D307E419F164,192G388H147I289J261,264K173,179

Синичка A323B425,437C216D307E419F164,186G388H147I289J251,264K167,173

Новоторжский A323B425,437C216D307E419F164,192G388H147I289J251,264K173,179

Кром A323B425,437C216D307E419F164,192G388H147I289J251,264K171,179

С9

Тверской A323B425,437C207,216D307E406F164,192G388H147,153I289,292J246,264K167,173

А 93 A323B425,437C207,216D307E406F164,192G388H147,153I289,292J251,264K167,173

А 29 A323B425,437C207,216D307E406F164,192G388H147,153I289,292J251,264K173,183

Алексим A323B425,437C207,216D307E406F164,192G388H147,153I289,292J258,264K173,179

Универсал A323B425,437C207,216D307,315E406,419F164,192G388H147,153I289,292J246,264K173,179

Зарянка A323B425,437C207,216D307,315E406,419F164,192G388H147,153I289,292J246,264K173,183

Александрит A323B425,437C207,216D307E406,419F164,192G388H147,153I289,292J251,264K173,183

Тверца A323B425,437C207,216D307E406,419F164,192G381,388H147I289,292J251,264K173,179
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волят адаптировать маркер-ассоциированную селекцию 
для культуры льна, провести полную генетическую пас-
портизацию всех сортов льна, включенных в Государ-
ственный реестр селекционных достижений Российской 
Федерации, ускорить и повысить эффективность селек-
ционного процесса, обеспечить контроль семеноводства 
и защиту авторских прав селекционеров.
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