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ПРИМЕНЕНИЕ SCoT-МАРКЕРОВ ДЛЯ ОЦЕНКИ  
ГЕНЕТИЧЕСКОЙ ИЗМЕНЧИВОСТИ РОССИЙСКИХ СОРТОВ  

ОВСЯНИЦЫ И ФЕСТУЛОЛИУМА

Ю. М. МАВЛЮТОВ1), В. Л. КОРОВИНА1), И. А. КЛИМЕНКО1)

1)Федеральный научный центр кормопроизводства и агроэкологии им. В. Р. Вильямса,  
Научный городок, корп. 1, 141055, г. Лобня, Московская область, Россия

Необходимым условием повышения эффективности селекционного процесса кормовых злаковых трав является 
комплексная оценка исходного материала, в том числе с помощью современных ДНК-технологий. Цель иссле-
дования состояла в изучении эффективности использования системы SCoT-маркеров, основанных на ПЦР, при 
анализе межвидовой и межсортовой генетической изменчивости овсяницы (Festuca) и фестулолиума (× Festulo-
lium F. Aschers. et Graebn.). Проведено генотипирование 13 сортов российской селекции с применением 25 SCoT-
маркеров, рекомендованных в литературных источниках в качестве информативных при анализе злаковых культур. 
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Показана высокая эффективность техники SCoT-маркирования как инструмента выявления ДНК-полиморфизма 
между видами и сортами овсяницы и фестулолиума. Полученные результаты могут быть использованы при раз-
работке методов идентификации и паспортизации сортов, а информация о генетическом сходстве или различии 
будет полезна при подборе родительских форм для селекционного процесса. 

Ключевые слова: овсяница; фестулолиум; генетическое разнообразие; SCoT-маркеры; ДНК-полиморфизм; 
генотипирование.
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Forage gramineous grasses are the most important component of the hay lands and pasture agroecosystems. To in-
crease the efficiency of grass breeding the complex evaluation of the initial plant material is necessary, including an ap-
plication of the current DNA technologies. The aim of this study was to investigate the effectiveness of SCoT markers for 
PCR-analysis of interspecies and intervarietal genetic variations of Russian fescue (Festuca) and festulolium (× Festulo-
lium F. Aschers. et Graebn.) varieties. Total 13 samples, combined 30 seedlings per variety were genotyped with 25 SCoT 
markers, indicated as informative for gramineous grasses according to literature sources. The high efficiency of SCoT mar-
king technique as a tool for DNA polymorphism revealing was found for Russian fescue and festulolium species and 
varieties. The obtained results can be used at the varieties identification and genetic certification as well as for selection 
the parental forms for the breeding process.
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Введение
Многолетние кормовые злаковые травы являются важнейшим компонентом сенокосных и пастбищ-

ных агроэкосистем. Их используют для заготовки различных видов кормов (как в чис том виде, так 
и в составе травосмесей), при создании газонов для озеленения сельского и городского ландшафтов, 
а также при благоустройстве полевых аэродромов и спортивных площадок. Помимо высокой хозяйст-
венной ценности, культурные виды злаковых трав имеют существенное экологическое значение, так 
как способствуют оздоровлению окружающей среды, обогащают почву органическими веществами, 
предотвращают эрозионные и деградационные процессы [1].

Наличие у многих ботанических видов злаковых трав большого количества форм и подвидов по-
зволяет адаптировать их к произрастанию в условиях конкретного региона, вывести сорта одного вида, 
но разного типа использования. Так, для полевого травосеяния предпочтительны тимофеевка луговая, 
райграс высокий и овсяница тростниковая. В луговодстве чаще используются райграс пастбищный 
и различные виды овсяницы (красная, луговая, овечья). Главными направлениями селекции многолетних 
злаковых трав являются увеличение кормовой и семенной продуктивности, повышение зимостойкости 
и долголетия растений, создание сортов, устойчивых к болезням [2]. В связи с этим большое значе-
ние для кормопроизводства имеют сорта фестулолиума ‒ культуры, полученной методом межродовой 
гибридизации представителей родов Lolium sp. и Festuca sp. Основной задачей при создании гибрида 
было объединение в одном растении нескольких хозяйственно ценных признаков родительских форм – 
высокого качества корма, свойственного райграсам, и высокой устойчивости к неблагоприятным внеш-
ним факторам, характерной для овсяниц [3].

Необходимым условием повышения эффективности селекционного процесса является правильный 
выбор исходного материала и его оценка по основным фенотипическим признакам, хозяйственным свой-
ствам и особенностям генетической структуры в целях рационального использования в программах по 
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созданию новых перспективных сортов [4]. Однако анализ генетического разнообразия злаковых трав 
является сложной задачей вследствие самонесовместимой перекрестноопыляемой природы этих куль-
тур, где каждый вид представлен высокогетерогенными популяциями индивидуальных генотипов [5]. 
В данном случае возможности морфологических или агрономических признаков как маркеров особен-
но ограниченны. При этом высокий уровень полиморфизма, выявляемый с помощью молекулярных 
маркеров, основанных на ПЦР-анализе, может стать полезным инструментом дифференциации сортов, 
образцов и гибридов на генетическом уровне [6]. 

Для изучения генетического разнообразия многолетних злаковых трав успешно используются раз-
ные типы молекулярных маркеров. Так, в работе [7] с помощью техник ISSR- и EST-SSR-маркирования 
исследованы популяции овсяницы тростниковой, что позволило выявить высокий уровень полимор-
физма в различных областях генома (86,6 и 90,6 % соответственно), а также установить филогенетиче-
ские взаимоотношения между анализируемыми образцами. Для аналогичных целей авторы статьи [8] 
при изучении образцов овсяницы и райграса разных видов использовали SRAP-маркеры, в результате 
чего обнаружили высокий уровень межвидового ДНК-полиморфизма (до 100 %). Известно об успеш-
ном применении AFLP- и STS-маркеров для выявления генетического родства между исследуемыми 
сортами райграса многолетнего [9]. На основе SSR- и REMAP-анализа оценено генетическое разно-
образие коллекции из 96 образцов тимофеевки луговой [10].

В последние годы одной из наиболее эффективных технологий для молекулярно-генетического ана-
лиза злаковых трав считается маркерная система SCoT (start codon targeted polymorphism) [11]. Метод 
основан на использовании одиночных праймеров, которые разработаны для амплификации коротких 
консервативных участков, фланкирующих стартовый кодон ATG в геноме растений. Для данных мар-
керов характерны высокая воспроизводимость результатов, нацеленность на амплификацию функцио-
нальных участков генома и относительно небольшие затраты на проведение анализа. 

В настоящей работе SCoT-маркеры применяли для анализа межвидового и межсортового ДНК-
полиморфизма российских сортов овсяницы и фестулолиума, чтобы оценить эффективность системы 
при изучении этих культур и определить направления дальнейшего использования полученных резуль-
татов в селекционных программах.

Материалы и методы исследования
Объектом исследования служили 8 сортов овсяницы разных видов и 5 сортов фестулолиума, пре-

доставленных центром коллективного пользования «Биологические коллекции кормовых растений» 
Федерального научного центра кормопроизводства и агроэкологии имени В. Р. Вильямса (ФНЦ «ВИК 
им. В. Р. Вильямса») (табл. 1). 

Т а б л и ц а  1

Перечень российских сортов овсяницы и фестулолиума  
для анализа ДНК-полиморфизма

Ta b l e  1

List of Russian fescue and festulolium varieties  
for DNA polymorphism analysis

Вид или гибрид Сорт Плоидность Оригинатор

Овсяница

Овсяница луговая  
(Festuca pratensis Huds.)

Бинара 4n

ФНЦ «ВИК им. В. Р. Вильямса»

Кварта 2n

ВИК-5 2n

Овсяница красная  
(F. rubra L.)

Диана 8n

Дипа 2n

Сигма 6n

Овсяница тростниковая 
(F. arundinacea Schreb.)

Лира 6n

Серебрянка 6n
Уральский федеральный аграрный 
научно- исследовательский центр  
Уральского отделения Российской  
академии наук
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Вид или гибрид Сорт Плоидность Оригинатор

Фестулолиум

× Festulolium F. Aschers. et Graebn.

Аллегро 4n ФНЦ «ВИК им. В. Р. Вильямса»,  
ООО «Грин Дир»

Пилигрим 4n ФНЦ «ВИК им. В. Р. Вильямса»

Фест 4n ФНЦ «ВИК им. В. Р. Вильямса»,  
ООО «Грин Дир»

Изумрудный 6n

Уральский федеральный аграрный 
научно-исследовательский центр 
Уральского отделения Российской 
академии наук, ЗАО «НПФ “Российские 
семена”»

Айвенго 4n ФНЦ «ВИК им. В. Р. Вильямса»

ДНК для генотипирования выделяли из 7-дневных проростков, формируя выборку по 30 геноти-
пов от каждого сорта (балк-образец) [12]. Использовали лизирующий SDS-буфер с последующей об-
работкой лизатов осаждающими агентами (ацетат аммония и изопропанол), очисткой полученных 
фракций РНКазой и промывкой этанолом [13; 14, с. 12]. Концентрацию и качество полученной ДНК 
определяли с помощью электрофореза в 1 % агарозном геле, а также на спектрофотометре Nabi UV/Vis 
Nano Spectrophotometer (MicroDigital Co., Корея). Финальная концентрация ДНК-пробы в смеси для 
ПЦР составляла 30 нг/мкл. 

Набор из 25 SCoT-маркеров был определен на основании данных проведенных ранее исследований, 
где они указаны как информативные для анализа злаковых культур [11; 15–19]. Праймеры к этим мар-
керам синтезированы компанией Евроген (Россия). 

Реакционная смесь для ПЦР (конечный объем 20 мкл) содержала 1-кратный буфер Taq Turbo, 0,5-крат-
ную смесь dNTP, 0,5 ед. Taq-ДНК-полимеразы, 0,4 мкмоль/л праймера и 30 нг ДНК. С использованием 
термоциклера T100 (Bio-Rad, США) провели амплификацию фрагментов ДНК при следующих условиях: 
3 мин при 94 °С; 1 мин при 94 °С, 1 мин при 50 °С и 1 мин при 72 °С (35 циклов); 5 мин при 72 °С. 
Полученные ПЦР-продукты разделяли в 1,6 % агарозном геле при напряжении 50 В в течение 2 ч, а за-
тем с помощью программного обеспечения Image Lab (версия 6.0.1) (Bio-Rad ) определяли их размеры 
в сравнении с маркером молекулярного веса 1 kb DNA Ladder (Евроген). Воспроизводимость резуль-
татов проверяли путем постановки ПЦР в 3-кратной повторности, включая использование в качестве 
матрицы балк-образцов ДНК, полученных из разных выборок проростков от каждого сорта.

Для вычисления показателей генетического разнообразия по Нею, или ожидаемой гетерозиготнос-
ти (He ), эффективного числа аллелей (Ne ) и информационного индекса Шеннона (I ) применяли программ-
ный пакет GenAlEx (версия 6.2) [20]. На основе выявленных генетических дистанций между изучаемыми 
образцами провели кластеризацию методом neighbour-joining (NJ) в программе DARwin (версия 6.0.21) [21] 
с оценкой достоверности результатов бутстреп-анализом при использовании 10 000 реп лик. Изучение 
генетической структуры объекта исследования осуществляли с помощью программы Structure (вер-
сия 2.3.4) [22; 23], где установили значения гипотетических популяций от K = 1 до K = 10, а также 
задали 10 000 повторов burn-in period и 10 000 итераций MCMC (Markov chain Monte Carlo). Для по-
следующего определения оптимального значения кластеров использовали метод Эванно (Evanno) [24] 
в программе Structure Harvester [25]. Процент полиморфных локусов (P1) рассчитывали по формуле 

P F
P1 100= ⋅ ,

где F – общее количество амплифицированных фрагментов; P – количество полиморфных продуктов.

Результаты и их обсуждение
По результатам анализа коллекции российских сортов овсяницы и фестулолиума из 25 испытан-

ных SCoT-маркеров выбрали 19 информативных маркеров, с помощью которых получены отчетливые 
и воспроизводимые в повторных экспериментах продукты амплификации для всех образцов (табл. 2). 

О ко н ч а н и е  т а б л .  1
E n d i n g  t a b l e  1
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Т а б л и ц а  2
Информативные SCoT-маркеры  

для анализа сортов овсяницы и фестулолиума
Ta b l e  2

Informative SCoT markers  
for the analysis of fescue and festulolium varieties

Маркер Последовательность (5′ → 3′) Количество  
ПЦР-продуктов (F )

Уровень  
полиморфизма (P1), %

SCoT-02 CAACAATGGCTACCACCC 22 45,45
SCoT-06 CAACAATGGCTACCACGC 21 33,33
SCoT-07 CAACAATGGCTACCACGG 12 33,33
SCoT-08 CAACAATGGCTACCACGT 39 20,51
SCoT-11 AAGCAATGGCTACCACCA 10 10,00
SCoT-13 ACGACATGGCGACCATCG 19 42,11
SCoT-15 ACGACATGGCGACCGCGA 18 16,67
SCoT-20 ACCATGGCTACCACCGCG 35 40,00
SCoT-21 ACGACATGGCGACCCACA 32 21,88
SCoT-23 CACCATGGCTACCACCAG 35 40,00
SCoT-26 ACCATGGCTACCACCGTC 55 41,82
SCoT-28 CCATGGCTACCACCGCCA 16 25,00
SCoT-31 CCATGGCTACCACCGCCT 19 31,58
SCoT-32 CCATGGCTACCACCGCAC 30 23,33
SCoT-35 CATGGCTACCACCGGCCC 22 27,27
SCoT-36 GCAACAATGGCTACCACC 24 4,17
SCoT-59 ACAATGGCTACCACCATC 22 31,82
SCoT-60 ACAATGGCTACCACCACA 32 28,13
SCoT-63 ACCATGGCTACCACGGGC 30 43,33
Всего – 493 –
Среднее значение – 25,95 29,46

С указанными маркерами удалось получить 493 ПЦР-фрагмента, из них 152 фрагмента (30,8 %) 
оказались полиморфными. В среднем на каждый информативный праймер приходилось 8 уникальных 
ПЦР-продуктов, размеры которых находились в диапазоне от 400 до 3600 пар нуклеотидов. Наибольшее 
число ампликонов (55) получено с использованием праймера SCoT-26, наименьшее (10) – с использо-
ванием праймера SCoT-11. Максимальный уровень ДНК-полиморфизма (45,45 %) обнаружен с маркером 
SCoT-02, минимальный (4,17 %) – с маркером SCoT-36. 

Средний уровень полиморфизма, выявленный в настоящем исследовании (29,46 %), оказался суще-
ственно ниже значений, представленных в работах других авторов. Так, И. П. Кондрацкая с со авторами 
при идентификации генотипов райграса и фестулолиума с помощью системы SCoT-маркеров обнаружила 
значительный генетический полиморфизм – 94,52 % [26]. При изучении этих культур с использованием 
ISSR-маркеров уровень полиморфизма составил 71 % [27]. В ходе анализа генетической изменчивости 
21 сор та овсяницы тростниковой с применением 14 SSR-маркеров средний уровень поли морфизма 
установлен в пределах 88,6 % [28]. Сравнительно низкое среднее значение степени межсортового ДНК-
полиморфизма в настоящем исследовании, вероятно, можно объяснить происхождением образцов: в ос-
новном они получены путем отборов из близкородственного исходного материала.

На основании результатов генотипирования были рассчитаны показатели генетической изменчивос ти 
изучаемой выборки сортов. Среднее значение эффективного числа аллелей составило 1,249 и варьи ровалось 
от 1,184 (для маркера SCoT-26) до 1,328 (для маркера SCoT-11). С праймером к маркеру SCoT-11 получе-
ны также наибольшие значения индекса Шеннона (0,393) и генетического разнообразия по Нею (0,236). 
Близкие по значению показатели генетической изменчивости (эффективное число аллелей, индекс Шен-
нона, ожидаемая гетерозиготность) определены и для маркера SCoT-36 (1,302, 0,384 и 0,227 соответст-
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венно) (табл. 3). При этом указанные маркеры характеризовались невысоким уровнем выявляемого ДНК-
полиморфизма (10,00 % – SCoT-11, 4,17 % – SCoT-36). Относительно высокополиморфными (от 40,00 
до 45,45 %) оказались маркеры SCoT-02, SCoT-13, SCoT-20, SCoT-23, SCoT-26, SCoT-63, которые можно 
использовать в качестве ДНК-идентификационных при различении сортов в селекции и семеноводстве 
овсяницы и фестулолиума. 

Т а б л и ц а  3
Показатели генетической изменчивости сортов овсяницы и фестулолиума  

по результатам анализа с использованием SCoT-маркеров
Ta b l e  3

Diversity indicators of fescue and festulolium  
varieties based on the SCoT analysis 

Маркер Эффективное  
число аллелей (Ne )

Генетическое  
разнообразие по Нею (He )

Индекс Шеннона (I )

SCoT-02 1,193 0,150 0,273

SCoT-06 1,222 0,175 0,310

SCoT-07 1,271 0,196 0,335

SCoT-08 1,224 0,177 0,316

SCoT-11 1,328 0,236 0,393

SCoT-13 1,188 0,153 0,281

SCoT-15 1,291 0,213 0,362

SCoT-20 1,251 0,185 0,319

SCoT-21 1,224 0,178 0,317

SCoT-23 1,210 0,163 0,293

SCoT-26 1,184 0,149 0,274

SCoT-28 1,244 0,187 0,327

SCoT-31 1,279 0,201 0,341

SCoT-32 1,292 0,209 0,353

SCoT-35 1,272 0,201 0,344

SCoT-36 1,302 0,227 0,384

SCoT-59 1,254 0,188 0,326

SCoT-60 1,237 0,183 0,321

SCoT-63 1,270 0,191 0,325

Среднее значение 1,249 0,187 0,326

Средние значения эффективного числа аллелей, индекса Шеннона и генетического разнообразия 
по Нею, полученные в настоящем исследовании, были ниже результатов, представленных в работе [7], 
где проводился ISSR-анализ 90 образцов овсяницы тростниковой (1,249, 0,326 и 0,187 против 1,549, 
0,438 и 0,440 соответственно). Это позволяет заключить, что SCoT-маркеры несколько уступают ISSR-
маркерам в дискриминационном потенциале, однако обе техники маркирования можно успешно ис-
пользовать для различения сортов и генотипов разных видов овсяницы. 

Данные о составе аллелей и показатели генетических дистанций между исследованными сортами 
злаковых трав послужили основой для построения дендрограммы методом NJ (рис. 1). 

На дендрограмме выделились четыре выраженных кластера, группирующих анализируемые об-
разцы в соответствии с видовой принадлежностью, селекционным происхождением, уровнем плоид-
ности и морфотипом. В первом кластере оказались сорта фестулолиума Аллегро, Фест, Пилигрим 
и Айвенго селекции ФНЦ «ВИК им. В. Р. Вильямса». Сорт Аллегро – тетраплоид райграсового мор-
фотипа, выведенный путем контролируемого скрещивания райграса многоукосного и овсяницы луго-
вой, от которой он унаследовал высокую зимостойкость и долголетие. Данный сорт характеризуется 

http://greendeer.ru/stati/vidi-trav/item/ovsjanica-lugovaja-festuca-pratensis-huds.html
http://greendeer.ru/stati/vidi-trav/item/ovsjanica-lugovaja-festuca-pratensis-huds.html
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повышенной кормовой и семенной продуктивностью, а также высоким содержанием сахаров, по срав-
нению с райграсом является устойчивым к полеганию. Сорт Фест, как и сорт Аллегро, представляет 
собой тетраплоид райграсового морфотипа. Он получен в результате межродовой гибридизации рай-
граса многоукосного и овсяницы тростниковой. Фестулолиум сорта Фест служит высоко продуктивным 
компонентом в составе кормовых травосмесей, отличается повышенной зимостойкостью и засухоус-
тойчивостью, высокими кормовыми достоинствами, хорошо поедается животными, так как содержит 
большое количество сахара в сухом веществе (22,2 % в фазу выхода в трубку) [29]. Перспективный 
тетраплоидный сорт Пилигрим по долголетию на 30 % превосходит райграс пастбищный, а его семен-
ная продуктивность при оптимальном питании может превышать 1,5 т/га. Данный сорт предназначен 
в основном для сенокосного использования, на орошаемых участках при регулярном внесении мине-
ральных удобрений дает 2–3 полноценных укоса сена (до 20 т/га за сезон). 

Во второй кластер вошли сорта овсяницы красной Сигма, Диана и Дипа. Сорт Сигма разработан 
селекционерами ФНЦ «ВИК им. В. Р. Вильямса» на основе синтетических популяций и предназначен 
для газонного, пастбищного и фитомелиоративного использования. Он характеризуется повышенной 
семенной продуктивностью (до 400 –500 кг/га), ранним весенним и послеукосным отрастанием, долго-
летием, зимостойкостью и засухоустойчивостью. Сорта Диана и Дипа получены из сложногибридных 
популяций и методом отбора соответственно. Сорт Дипа обладает способностью к симбиотической 
фиксации азота при инокуляции препаратами диазотрофных бактерий [30].

Третий кластер объединил сорта овсяницы луговой ВИК-5, Бинара и Кварта (бутстреп-поддержка 
100 %). Диплоидный сорт сенокосно-пастбищного назначения ВИК-5 получен отбором из закавказско-
го образца. На его основе разработан тетраплоидный сорт Бинара, отличающийся повышенной про-
дуктивностью. Овсяница сорта Кварта является сложногибридной популяцией пастбищно-газонного 
экотипа. 

В четвертом кластере оказались овсяница тростниковая сортов Лира и Серебрянка и фестулолиум 
сорта Изумрудный овсяницевого сортотипа (бутстреп-поддержка 100 %). Сорт Лира – относительно 
новое селекционное достижение – получен путем отбора на основе высокопродуктивных российских 
сортов Балтика и Западная [3]. Гексаплоидный сорт Серебрянка, разработанный методом межвидовой 
гибридизации овсяницы восточной и овсяницы тростниковой, отличается раннеспелостью и повы-
шенной продуктивностью. У сортов Серебрянка и Изумрудный общий оригинатор – Уральский феде-
ральный аграрный научно- исследовательский центр Уральского отделения Российской академии наук. 
Сорт Изумрудный допущен к использованию с 2000 г. Он является межвидовым гибридом овсяницы 
тростниковой и райграса однолетнего. От овсяницы сорт унаследовал морфобиологические признаки, 
от райграса – качественные характеристики. Фестулолиум сорта Изумрудный обладает высокой кормо-
вой и семенной продуктивностью, хорошим качеством зеленой массы при содержании 15 % протеина, 
а также относительной устойчивостью к абиотическим стрессам и снежной плесени. Растения быстро 
отрастают после стравливания или скашивания при паст бищном и сенокосном использовании [31].

Рис. 1. Дендрограмма сортов овсяницы и фестулолиума  
по результатам анализа с применением SCoT-маркеров: 

1 – Бинара; 2 – Кварта; 3 – ВИК-5; 4 – Диана; 5 – Дипа; 6 – Сигма; 7 – Лира;  
8 – Серебрянка; 9 – Аллегро; 10 – Пилигрим; 11 – Фест; 12 – Изумрудный; 13 – Айвенго
Fig. 1. Dendrogram of fescue and festulolium varieties based on the results of SCoT analisis:  

1 – Binara; 2 – Kvarta; 3 – VIK-5; 4 – Diana; 5 – Dipa; 6 – Sigma; 7 – Lira;  
8 – Serebrjanka; 9 – Allegro; 10 – Piligrim; 11 – Fest; 12 – Izumrudniyj; 13 – Ajvengo

http://greendeer.ru/products/green-deer-agro/category/kormovye-travosmesi-green-deer-agro.html


60

Экспериментальная биология и биотехнология. 2022;3:53–63
Experimental Biology and Biotechnology. 2022;3:53–63

Совместная кластеризация вышеуказанных сортов злаковых трав, предположительно, обусловлена 
общ ностью происхождения и сходством основных морфобиологических признаков и качественных ха-
рактеристик. 

На основе байесовской модели и метода Эванно [24] в программе Structure определена генетическая 
структура изучаемых образцов овсяницы и фестулолиума, в соответствии с которой они разделились 
на четыре группы (K = 4) (рис. 2). 

В группе сортов овсяницы наблюдалась четкая генетическая структуризация, тогда как в ряду фесту-
лолиума обнаружена неравномерность распределения (выделялся сорт Изумрудный). Обособленное поло-
жение сорта Изумрудный по отношению к другим сортам данной культуры (Аллегро, Пилигрим, Фест, 
Айвенго) можно объяснить отличающимся уровнем плоидности. Как правило, гибридные растения фе-
стулолиума, в зависимости от плоидности, морфологически наследуют признаки либо овсяницы, либо 
райграса, причем гексаплоидные формы близки к овсянице тростниковой, а тетраплоидные формы – 
к райграсу пастбищному или райграсу многоцветковому [32, с. 12–14].

Эти особенности гибридной культуры нашли подтверждение и в данном исследовании. В изучаемой 
выборке сортов фестулолиум сорта Изумрудный оказался близок к овсянице тростниковой сортов Лира 
и Серебрянка не только по уровню плоидности (6n), но и по результатам генотипирования и класте-
ризации (см. рис. 1), а также по генетической структуре, что отражено в одинаковых цветовых кодах, 
полученных для указанных образцов (см. рис. 2). Сравнительный анализ основных морфологических 
характеристик и агрономических признаков также обнаружил много общего. Высокий, слегка раски-
дистый куст и соцветие в виде пирамидальной метелки в сочетании с повышенной пластичностью, 
раннеспелостью, продуктивностью и долголетием (до 8 лет) указывают на сходство растений фесту-
лолиума сорта Изумрудный с овсяницей тростниковой сорта Серебрянка. Благодаря этим свойствам 
фестулолиум можно использовать в качестве прямой замены сортов овсяницы в травосмесях для улуч-
шения питательной ценности корма [31]. В отличие от включенных в анализ сортов райграсового типа 
растения сорта Изумрудный нетребовательны к почвенным условиям, не полегают, а их семена более 
устойчивы к осыпанию. 

Заключение
Результаты исследования свидетельствуют об эффективности техники SCoT-маркирования для оцен-

ки генетического разнообразия российских сортов овсяницы и фестулолиума. Из 25 испытанных марке-
ров 19 маркеров (76 %) выявляли ДНК-полиморфизм между изучаемыми видами и сортами. С праймера-
ми к информативным маркерам получены 152 полиморфных фрагмента амплификации ДНК (30,8 %). 
Для исследуемой коллекции образцов определены наборы маркеров, позволяющие обнаружить вы-
сокие значения уровня генетической изменчивости (SCoT-02, SCoT-11, SCoT-13, SCoT-20, SCoT-23, 
SCoT-26, SCoT-36, SCoT-63). Эти маркеры можно использовать в селекции и семеноводстве разных 

Рис. 2. Генетическая структура сортов овсяницы и фестулолиума  
по результатам оценки в программе Structure.  

Цветовые коды соответствуют выявленным кластерам,  
а номера образцов – обозначениям сортов на рис. 1

Fig. 2. Structure analysis of the genetic structure  
of fescue and festulolium varieties. 

Colour codes correspond to identified clusters,  
and sample numbers – to variety designations in fig. 1
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видов овсяницы и фестулолиума, в частности, для ДНК-идентификации сортов и генотипов, разработ-
ки генетических паспортов, контроля стабильности сорта в процессе использования. 

Кластерный анализ сгруппировал изучаемые образцы согласно видам, подвидам, происхождению 
и сходству по основным признакам. Выявлено соответствие результатов кластеризации селекционному 
описанию используемого в исследовании материала. Информация об установленном сходстве или раз-
личии на генетическом уровне будет полезна при выборе родительских форм для создания новых сор-
тов с улучшенными характеристиками. Использование полученных данных позволит ускорить оценку 
исходного материала и контроль результатов гибридизации путем отбора ценных генотипов на ранней 
стадии онтогенеза без проведения трудоемких и затратных по времени полевых испытаний. 

Широкое внедрение методов молекулярно-генетического анализа в селекцию многолетних злако-
вых трав будет способствовать дальнейшему развитию кормопроизводства и получению биологически 
полноценной сельскохозяйственной продукции. 
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