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Сахарная	 свёкла	 является	 важ-
ной	 сельскохозяйственной	 куль-
турой	 во	 всём	 мире,	 используется	
как	 сырьё	 для	 производства	 саха-
ра.	 Анализ	 отечественных	 и	 ино-
странных	 литературных	 источни-
ков	вскрыл	некоторые	проблемы	в	
использовании	ДНК-технологий	в	
селекции	 данной	 важнейшей	 тех-
нической	культуры,	а	именно	дву-
летний	цикл	развития,	перекрёст-
ный	 характер	 опыления,	 наличие	
явлений	 самонесовместимости,	
полиплоидии,	открытие	и	исполь-
зование	 мутаций	 ЦМС,	 раздель-
ноплодности	 осложняют	 вопросы	
взаимодействия	 молекулярной	
генетики	 и	 классической	 селек-
ции,	направленных	на	повышение	
продуктивности,	 сахаристости	 и	
устойчивости	 к	 стрессовым	 фак-
торам	[1].

Большое	 значение	 в	 селекции	
сельскохозяйственных	 культур	
имеет	 использование	 молекуляр-
но-генетических	 маркеров,	 кото-
рые	в	отличие	от	морфологических	
не	проявляют	себя	в	фенотипе,	по	
количеству	превосходят	их,	не	за-
трагивают	 физиологию	 организ-
ма,	 наследуются	 доминантно	 (на-
пример:	 RAPD,	 AFLP)	 и	 кодоми-
нантно	 (например:	 RFLP,	 SSRs),	
не	 изменяются	 под	 воздействием	
внешней	 среды.	 В	 последнее	 вре-
мя	 широко	 применяются	 методы	
анализа	 однонуклеотидных	 замен	
(SNPs),	обусловливающих	генети-

ческое	разнообразие	среди	особей	
вида	 и	 встречающихся	 с	 различ-
ной	 частотой	 у	 разных	 видов	 по	
всему	 геному.	 Однако	 такие	 хо-
зяйственно	 полезные	 признаки,	
как	 урожайность,	 сахаристость,	
устойчивость	 к	 некоторым	 био-	 и	
абиотическим	стрессам,	являются	
полигенными	 (QTL),	 что	 затруд-
няет	 их	 молекулярно-генетиче-
скую	 идентификацию	 и	 картиро-
вание	[2–5].	

При	 планировании	 генетиче-
ских	экспериментов	и	выборе	ме-
тодов	 селекции	 необходимо	 зна-
ние	 молекулярно-генетических	
особенностей	 объекта	 исследова-
ний.	Одним	из	важнейших	этапов	
в	 применении	 достижений	 мо-
лекулярной	 биологии	 для	 повы-
шения	 эффективности	 селекции	
сахарной	 свёклы	 является	 поиск	
генов,	отвечающих	за	хозяйствен-
но	ценные	признаки,	их	картиро-
вание	 и	 использование	 для	 кон-
троля	 результатов	 скрещиваний.	
С	 этой	 целью	 в	 разных	 странах	
созданы	 коллекции	 зародышевой	
плазмы	диких	и	культурных	видов	
и	форм	свёклы,	а	также	междуна-
родные	 базы	 данных	 по	 собран-
ным	 коллекционным	 образцам,	
используемым	 при	 проведении	
таких	исследований,	имеется	Банк	
генов.	 К	 сожалению,	 зарубежные	
монографии	малодоступны	отече-
ственному	читателю,	а	в	публика-
циях	российских	авторов	вопросы	

молекулярно-генетических	 ис-
следований	 сахарной	 свёклы	 рас-
сматриваются	 фрагментарно.	 По-
этому	 мы	 сочли	 целесообразным	
обобщить	 имеющуюся	 информа-
цию,	дополнив	её	новейшими	на-
учными	 данными,	 что	 обеспечит	
возможность,	на	наш	взгляд,	полу-
чить	 более	 полное	 представление	
о	 современном	 состоянии	 моле-
кулярной	генетики	и	селекции	са-
харной	 свёклы,	 необходимое	 для	
составления	программ	их	дальней-
шего	развития.

Сахарная	 свёкла	 в	 молекуляр-
но-генетическом	 аспекте	 в	 Рос-
сийской	 Федерации	 изучена	 не-
достаточно	 и	 представляет	 собой	
интерес	 как	 для	 фундаменталь-
ной	 науки,	 так	 и	 в	 практических	
селекционных	 целях.	 В	 селекции	
данной	 культуры	 важную	 роль	
играет	 целенаправленный	 отбор	
исходного	 материала	 с	 желаемы-
ми	 признаками	 и	 обладающим	
высоким	 уровнем	 разнообразия,	
чтобы	 обеспечить	 успех	 при	 соз-
дании	 высокопродуктивных	 ги-
бридов.	 Использование	 селектив-
ных	 ДНК-маркеров	 для	 оценки	
селекционных	коллекций	способ-
но	 значительно	 ускорить	 процесс	
выделения	 перспективных	 форм	
для	 оптимизации	 подбора	 пар	
скрещиваний.	 В	 геномах	 расте-
ний	 и	 животных	 широко	 распро-
странены	 микросателлитные	 по-
вторы,	 которые	 окружают	 многие	
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гены	и	используются	как	якорные	
последовательности	 к	 этим	 ге-
нам.	 SSR-метод	 (Simple	 Sequence	
Repeat)	 является	 одним	 из	 высо-
коэффективных	 и	 надёжных	 для	
применения	 в	 генетическом	 ана-
лизе	[6–8].	Данный	метод	к	насто-
ящему	 времени	 широко	 исполь-
зуется	 для	 изучения	 генофондов	
многих	видов	растений,	их	карти-
рования	и	маркирования	селекци-
онно	ценных	признаков	[9].

Одним	 из	 нежелательных	 при-
знаков	в	процессе	развития	сахар-
ной	свёклы	является	цветушность.	
Проблема	 стала	 беспокоить	 со-
временного	 селекционера	 в	 связи	
с	 большим	 количеством	 возделы-
ваемых	 иностранных	 гибридов	 и	
изменением	 климатических	 усло-
вий.	 Помимо	 экологических	 фак-
торов,	 таких	 как	 низкая	 темпера-
тура	 и	 длинный	 световой	 день	 на	
начальных	 этапах	 развития	 кор-
неплода,	 она	 также	 обусловлена	
работой	 определённого	 набора	
генов,	 комплексно	 наследуемых	
и	 регулирующих	 переключение	
жизненного	 цикла	 культуры	 от	
однолетнего	 к	 двулетнему.	 Пере-
крёстное	 опыление	 дикой	 свёклы 
B. maritima	L.	с	культурной	на	пло-
щадях	 производства	 семян	 может	
привести	 к	 интрогрессии	 локуса	
В,	 контролирующего	 время	 вы-
хода	в	стрелку,	в	двулетние	возде-
лываемые	 гибриды,	 результатом	
чего	 будет	 засорение	 гибридов	
растениями	 с	 ранним	 выходом	 в	
стрелку.	При	этом	происходят	по-
тери	 урожая	 и	 содержания	 сахара	
и	возникают	проблемы	с	уборкой.	
Так,	 гены	 BTC1,	 BvFT1	 и	 BvFT2	
являются	 основными	 регулятора-
ми	 времени	 цветения.	 Локус	 вы-
хода	 в	 стрелку	 BOLTING	 TIME	
CONTROL	 1	 (BTC1)	 отвечает	 за	
однолетний	 цикл	 развития.	 В	 до-
минантной	форме	аллели	этот	ген	
обусловливает	 однолетний	 цикл	
развития,	в	рецессивном	–	двулет-
ний.	Совместно	с	ним	наследуются	
и	 находятся	 под	 его	 управлением	

гены	FLOWERING	LOCUS	T	(FT1	
и	FT2).	Ген	BvFT2 отвечает	за	ини-
циацию	цветения,	а	BvFT1,	наобо-
рот,	 подавляет	 процесс	 цветения.	
Доминантная	 аллель	 гена	 BTC1 
репрессирует	 BvFT1,	 одновремен-
но	 активируя	 BvFT2,	 вызывая	 вы-
ход	побега	и	цветение.	У	растений	
с	двулетним	циклом	развития	экс-
прессия	 рецессивной	 аллели	 btc1 
увеличивается	постепенно,	до	ми-
нимальных	 показателей	 экспрес-
сии	 BvFT1 во	 время	 яровизации,	
что	 позволяет	 снять	 на	 этот	 пери-
од	 супрессию	 с	 BvFT2,	 тем	 самым	
стимулируя	 экспрессию	 для	 ини-
циации	цветения.	Кроме	того,	ген	
BvBBX19,	 действующий	 эписта-
тически	 на	 систему	 генов	 BTC1, 
BvFT1	 и BvFT2,	 в	 зависимости	 от	
наличия	 тех	 или	 иных	 полимор-
физмов	 также	 может	 определять	
цикл	развития	растений.	На	сегод-
няшний	 день	 установлена	 чёткая	
локализация	 вышеперечисленных	
генов	на	хромосомной	карте	сахар-
ной	 свёклы,	 выявлены	 и	 описаны	
SNPs,	имеющие	решающее	значе-
ние	при	регуляции	времени	выхода	
в	стрелку	цветоноса	[10,	11].

Значительное	 отрицательное	
влияние	 на	 растения	 сахарной	
свёклы	 оказывают	 абиотические	
факторы,	 такие	 как	 засуха,	 засо-
ление,	 тяжёлые	 металлы,	 кислот-
ность	 почвы	 и	 прочее,	 что	 сказы-
вается	 на	 урожайности.	 Системы	
исследования	 стресса	 засухи	 у	
растений	 привели	 к	 идентифика-
ции	 большого	 количества	 генов,	
белков	и	метаболитов,	которые	от-
вечают	 на	 сильный	 стресс	 засухи	
или	высыхание.	Однако,	несмотря	
на	выявление	многих	генов,	окон-
чательное	понимание	механизмов	
устойчивости	 к	 засухе,	 которые	
позволяют	 некоторым	 видам	 со-
храняться	 в	 экстремальных	 усло-
виях	окружающей	среды	и	приве-
ли	бы	к	повышению	устойчивости	
к	 засухе	 и	 стабильности	 урожая	
растений,	 не	 ясно.	 Большое	 ко-
личество	 соли,	 накапливающейся	

в	 почве,	 препятствует	 впитыва-
нию	 воды	 семенами,	 вызывает	
дисбаланс	 питательных	 веществ,	
ферментативное	 торможение	 и	
метаболическую	 дисфункцию,	
что	 приводит	 к	 снижению	 скоро-
сти	 фотосинтеза.	 В	 долгосрочном	
эволюционном	 процессе	 расте-
ния	формируют	физиологический	
механизм	 адаптации	 в	 ответ	 на	
солевой	 стресс.	 Большой	 успех	 в	
понимании	 и	 решении	 проблемы	
адаптации	 растений	 к	 засолению	
достигнут	 с	 развитием	 методов	
молекулярной	 генетики,	 что	 по-
зволило	 идентифицировать	 мно-
гие	гены,	активирующиеся	при	за-
солении.	Выявлено,	что	в	ответ	на	
повышение	 концентрации	 NaCl	
увеличивается	 уровень	 экспрес-
сии	 генов,	 контролирующих	 бел-
ки	семейства	NHX-антипортеров,	
локализованных	 на	 клеточной	 и	
вакуольной	мембранах	[12–18].

Современная	селекция	сахарной	
свёклы	 направлена	 на	 создание	
гибридов	с	высокой	степенью	раз-
дельноцветковости,	 хорошим	 ка-
чеством	семян,	повышенной	про-
дуктивностью.	Такими	характери-
стиками	 обладают	 односемянные	
диплоидные	 гибриды	 на	 основе	
ЦМС.	 Посевные	 качества	 семян	
данных	 гибридов	 соответствуют	
технологии	 возделывания	 куль-
туры	 на	 индустриальной	 основе	
[19–21].

Цитоплазматическая	 мужская	
стерильность	(ЦМС)	регулируется	
деятельностью	митохондриальных	
генов.	 Данный	 признак	 проявля-
ется	 образованием	 пыльников	 со	
стерильной	 пыльцой,	 его	 разви-
тие	 является	 результатом	 ядерно-
цитоплазматических	 взаимодей-
ствий.	Механизмы	формирования	
ЦМС	 у	 сахарной	 свёклы,	 а	 также	
конкретные	 гены,	 ответственные	
за	этот	признак	в	составе	мтДНК,	
неизвестны,	хотя	выявлен	ряд	ми-
нисателлитных	 последовательно-
стей,	наличие	которых	коррелиру-
ет	с	этим	признаком	[22–25].
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Во	ВНИИСС	им.	А.Л.	Мазлумо-
ва	в	настоящее	время	также	прово-
дятся	 широкомасштабные	 иссле-
дования	 по	 использованию	 моле-
кулярно-генетических	 маркеров	 в	
селекционном	 процессе	 сахарной	
свёклы.	 Так,	 А.С.	 Хуссейном	 с	
коллегами	 [26]	 выявлены	 новые	
полиморфизмы	в	гене BTC1,	кон-
тролирующем	 выход	 в	 стрелку	 в	
генотипах	 отечественной	 и	 зару-
бежной	 селекции,	 позволившие	
отобрать	источники	устойчивости	
к	 цветушности.	 Скрининг	 реге-
нерантов	 сахарной	 свёклы	 на	 на-
личие	 генов	 устойчивости	 к	 соле-
вому	стрессу	и	тяжёлым	металлам	
позволил	 выделить	 сортообразцы	
с	 устойчивостью	 к	 данным	 абио-
тическим	 факторам	 [27,	 28].	 Для	
создания	перспективных	гибридов	
осуществлена	 дифференциация	
и	 кластеризация	 сортообразцов	
по	 микросателлитным	 маркерам,	
позволившая	 подобрать	 наиболее	
ценные	 родительские	 формы	 для	
гибридизации	[29,	30].	

Установление	 полиморфных	
ДНК-маркеров	 для	 молекулярно-
го	 картирования,	 выявления	 ге-
нетического	 разнообразия	 исход-
ного	 материала	 сахарной	 свёклы,	
подбора	родительских	пар	для	ги-
бридизации,	 идентификации	 ге-
нов,	сцепленных	с	признаком	цве-
тушности,	 отбора	 селекционного	
материала,	с	генами	устойчивости	
к	 биотическим	 и	 абиотическим	
стрессорам	 является	 актуальным	
направлением	исследований.	

Приведённый	 обзор	 мировой	
литературы	по	изучению	генетиче-
ской	 изменчивости,	 идентифика-
ции	 и	 паспортизации	 селекцион-
ных	достижений,	отбору	на	основе	
молекулярных	маркеров	исходных	
форм	с	селекционно	и	хозяйствен-
но	ценными	признаками	–	весьма	
своевременный	 и	 актуальный	 в	
связи	 с	 необходимостью	 сокра-
щения	 сроков	 создания	 гибридов	
нового	 поколения	 и	 скорейшего	
возрастания	их	численности.
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Аннотация.�Представлен�анализ�молекулярно-генетических�исследований�
по�сахарной�свёкле�и�их�применение�в�практической�селекции,�освещённые�
в�литературных�источниках�отечественных�и�зарубежных�учёных.�
Ключевые�слова:�сахарная�свёкла,�маркер-опосредованная�селекция,�ПЦР-анализ.�
Summary.�An�analysis�of�molecular�genetic�studies�on�sugar�beet�and�their�application�
in�practical�breeding,�covered�in�the�literature�of�domestic�and�foreign�scientists,�
is�presented.
Keywords:�sugar�beet,�marker-assisted�breeding,�the�PCR-analysis.�


