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С использованием технологии SSR-маркирования исследован генетический полиморфизм коллек-
ции образцов рода Lupinus. Средний уровень полиморфизма ДНК внутри анализируемых видов:
L. albus, L. angustifolius и L. luteus ‒ составил 25.8, 21.6 и 34.7% соответственно. Определены эффек-
тивные маркеры для генотипирования и идентификации сортов и сортообразцов люпина российской
селекции. В результате оценки генетических дистанций выявлены генетически дивергентные образцы,
которые могут служить перспективным материалом для использования в селекционных программах
люпина белого (L. albus) и желтого (L. luteus): СН 8-12, СН 96-15 ДТ1, КСИ 22 9-15, КСИ 22 9-17,
19-ПИО-18-3, СН 12-11-02-2-4-1. На основе полученных данных разработаны молекулярные фор-
мулы изученных образцов и эталонные генетические паспорта сортов Белорозовый 144, Надежный,
Антей, Куршавель. Практические результаты исследования и новые знания по структуре геномов
российских сортов люпина можно использовать при сортоиспытании, в семеноводстве и в качестве
системы информационной поддержки процессов селекции и сохранения национального генофон-
да люпина – ценной сельскохозяйственной культуры.
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Степень генетической изменчивости внутри и
между популяциями оказывает существенное
влияние на выбор источников исходного матери-
ала и селекционных программ для создания но-
вых улучшенных сортов. В связи с этим критиче-
ски важна разработка эффективных стратегий со-
хранения растительных генетических ресурсов, а
также внедрение надежных и низкозатратных
способов их оценки и использования. На сего-
дняшний день к наиболее объективным сред-
ствам оценки существующего генетического раз-
нообразия относятся технологии молекулярных
маркеров, так называемое ДНК-профилирова-

ние. Оно предполагает использование современ-
ных методов изучения внутри- и межвидового ге-
нетического полиморфизма на основе молеку-
лярных маркеров, которые дают возможность
получить информацию об изменчивости по опре-
деленным локусам генома [1]. ДНК-профилиро-
вание способствует решению ряда практических
задач: подбору генетически дивергентных пар для
скрещивания, установлению генетических взаи-
мосвязей между сортами для выбора доноров
ценных признаков; регистрации и обеспечению
сохранности образцов коллекций; идентифика-
ции сортов и генотипов в селекции, семеновод-
стве и семенном контроле [2]. Оценка генетиче-
ской изменчивости внутри и между естественны-
ми и синтетическими популяциями приобретает
особое значение в рамках исполнения Закона “О
семеноводстве” в редакции от 04.08.23 № 485-ФЗ1,
а также Указа Президента Российской Федера-

Список сокращений: PIC (polymorphism information con-
tent) ‒ показатель информативности праймеров; SSR (sim-
ple sequence repeats) ‒ простые повторяющиеся последова-
тельности; ISSR (inter simple sequence repeat) – последова-
тельности между простыми повторами; DArT (diversity
array technology) – ДНК-чип технология для изучения раз-
нообразия; UPGM (unweighted pair group method with arith-
metic mean) – метод невзвешенного попарного среднего.
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ции от 08.02.2022 № 44 “О Национальном центре
генетических ресурсов растений”2.

Для агропромышленного комплекса России
одна из актуальных задач в современных эконо-
мических условиях ‒ производство качественных
высокобелковых кормов для животноводства.
Главным источником обогащения кормов расти-
тельным белком служат бобовые культуры, в том
числе представители рода Lupinus. Содержание
сырого протеина в зерне люпина варьирует от 30
до 35%, а в сухом веществе зеленой массы – от 10
до 20% [3, 4]. По биологической ценности белок
люпина не уступает сое и характеризуется доста-
точно высокой усвояемостью. Кроме того, семе-
на люпина содержат 5.3‒20.0% масла, витамины,
микро- и макроэлементы [5‒7]. Благодаря этим
свойствам малоалкалоидные и среднеалкалоид-
ные сорта пригодны для скармливания всем ви-
дам животных и птиц, способствуют увеличению
питательной и энергетической ценности рациона
и снижению себестоимости получаемой живот-
новодческой продукции.

Высокий хозяйственный и экономический по-
тенциал люпина до настоящего времени исполь-
зуют не в полной мере. Из 300 видов в составе ро-
да Lupinus только 4 востребованы в сельскохозяй-
ственном производстве: люпин белый (L. albus L.),
люпин узколистный (L. angustifolius L.), люпин
желтый (L. luteus L.) и люпин изменчивый (L. mu-
tabilis) [8]. Для упрощения задач селекционеров
по выделению форм с ценными свойствами и каче-
ственными характеристиками ‒ c целью их актив-
ного вовлечения в селекционный процесс ‒ необ-
ходима комплексная оценка генофонда с привлече-
нием методов молекулярно-генетического анализа
[9, 10]. К настоящему моменту с помощью ДНК-
технологий лучше других изучены представители
вида L. angustifolius, причем исследования в ос-
новном проводили на образцах зарубежной селек-
ции [11, 12]. Известно о работе белорусских иссле-
дователей по анализу генов хозяйственно ценных
признаков образцов из Новой Зеландии, Австра-
лии, Польши, Испании, Швеции, и лишь единич-
ные сорта белорусских и российских селекционе-
ров были включены в изучаемую коллекцию
[13‒15]. Практически нет на сегодняшний день
работ по молекулярно-генетической характери-
стике отечественного генофонда этой перспектив-
ной бобовой культуры. Для ускорения процесса со-
здания новых высокопродуктивных и устойчивых
сортов различного хозяйственного назначения
(универсальные, зернофуражные, сидеральные), а

1 “О внесении изменений в Федеральный закон о семе-
новодстве и отдельные законодательные акты Россий-
ской Федерации” (http://publication.pravo.gov.ru/docu-
ment/0001202308040092).

2 “О формировании, сохранении и использовании коллекций
генетических ресурсов растений” (https://legalacts.ru/doc/ukaz-
prezidenta-rf-ot-08022022-n-44-o-natsionalnom/).

также для повышения эффективности контроля
сортового соответствия и чистоты семян необхо-
дима разработка надежных методов оценки ис-
ходного и селекционного материала.

В связи с этим цель проведенного нами ис-
следования состояла в изучении полиморфизма
расширенной коллекции российских сортов и
селекционных образцов люпина разных видов с
использованием простых повторяющихся по-
следовательностей (simple sequence repeats) ‒
SSR-маркеров для ДНК-идентификации, генети-
ческой паспортизации и выделения перспектив-
ного материала для включения в селекционные
программы.

УСЛОВИЯ ЭКСПЕРИМЕНТА
Растительный материал

Объектом исследования служили сорта, зареги-
стрированные в Госсортреестре Российской Феде-
рации, и перспективные образцы, планируемые
для регистрации в качестве новых селекционных
достижений: 29 люпина белого (Lupinus albus L.),
20 люпина узколистного (Lupinus angustifolius L.),
18 люпина желтого (Lupinus luteus L.). Материал
получен из ВНИИ люпина – филиала ФНЦ
“ВИК им. В.Р. Вильямса”, Федерального науч-
ного центра зернобобовых и крупяных культур
(ФГБНУ ФНЦ ЗБК) и Российского Государ-
ственного аграрного университета – МСХА име-
ни К.А. Тимирязева и в основе своей создан рос-
сийскими селекционерами. Для сравнительного
анализа коллекция дополнена образцами ино-
странной селекции – 6 сортов (табл. 1).

Выделение геномной ДНК
Геномную ДНК для анализа выделяли из “балк-

образцов” – суммарной навески 30 семидневных
проростков от каждого сорта или селекционного
образца – с использованием SDS-метода, моди-
фицированного в условиях лаборатории для данно-
го типа растительной ткани [16]. Количественные и
качественные показатели ДНК-проб определяли
электрофорезом в агарозном геле и измерением
концентрации и чистоты на спектрофотометре
UV-vis Nabi (MicroDigital Co., Ltd., Корея). Кон-
центрацию всех образцов ДНК доводили до 30
нг/мкл.

Генотипирование растений рода Lupinus
ПЦР-анализ. Для генотипирования сформи-

ровали набор полиморфных SSR-маркеров по ре-
зультатам проведенных ранее исследований на
растениях рода Lupinus разных видов. Использо-
вали реагенты и праймеры, синтезированные в
ЗАО “Евроген Лаб” (Россия). В результате опти-
мизации условий ПЦР остановились на следую-
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Таблица 1. Перечень сортов и селекционных образцов люпина, включенных в анализ ДНК-полиморфизмов 
Table 1. List of Lupinus samples included in DNA polymorphism analysis

Примечание: * Cорта; ** селекционные образцы, полученные от селекционеров ВНИИ люпина (Россия).
Note: * Varieties; ** breeding samples, obtained from the breeders of All-Russian Research Institute of Lupine (Russia).

Название сорта или селекционного образца (страна происхождения)

Lupinus albus L. Lupinus luteus L. Lupinus angustifolius L.
Мичуринский*
(Российская Федерация)

Булат*
(Российская Федерация)

Белорозовый 144*
(Российская Федерация)

Алый парус*
(Российская Федерация)

Антей*
(Российская Федерация)

Эпигональ 1215**
(Российская Федерация)

Белый сидерат*
(Российская Федерация)

Алтын*
(Республика Беларусь)

Сидерат 46*
(Российская Федерация)

Дега*
(Российская Федерация)

Новозыбковский 100*
(Российская Федерация)

Витязь*
(Российская Федерация)

Гамма*
(Российская Федерация)

18-ПИО-45-1** Брянский кормовой*
(Российская Федерация)

Тимирязевский*
(Российская Федерация)

19-ПИО-18-3** СН 78-07**

СН 17-14** СН 12-11-02-2-4-1** Гибрид 1246**

СН 55-14** 16-15-1-1** bСБС 56-15-1**

СН 8-12** 16-23-4-3** Узколистный 53*
(Российская Федерация)

СН 32-19** ЛМИ СН 61-18** УСН 53-236**
СН 5-19** Борлута × Житомирский** БСВ 51-19**
Андромеда* Союз × Пламенный** Сидерат 265-19*

(Российская Федерация)
СН 86-17 ДТ1** Parys*

(Польша)
Каля*
(Австралия)

СН 90-17 ДТ1** Puissant*
(Нидерланды)

Рамонак*
(Республика Беларусь)

СН 96-15 ДТ1** СН 1163-08** Куршавель*
(Российская Федерация)

Пилигрим*
(Российская Федерация)

СП2-08-д1065** Деко 2*
(Российская Федерация)

Эллин*
(Республика Беларусь)

Надежный*
(Российская Федерация)

Ладный*
(Российская Федерация)

КСИ-22 д-5** Бригантина*
(Российская Федерация)

Фазан*
(Российская Федерация)

КСИ-22 д-9** Орловский сидерат*
(Российская Федерация)

КСИ-22 д-10** Орловский*
(Российская Федерация)

КСИ-22 д-12**
КСИ-22 д-15**
КСИ-22 д-17**
КСИ-22 д-19**
КП-22 д-36**
КП-22 д-77**
bКП-22 д-87**
КП-22 д-118**
КП-22 д-19**
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щем компонентном составе: в 20 мкл реакцион-
ной смеси содержалось 3 мкл 10× ПЦР-буфера
Taq Turbo, 0.4 мкл 50× dNTPs mix (10 мM каж-
дого нуклеотида), 0.4 мкл ДНК-полимеразы Taq
(5 ед/мкл), 0.1 мкл каждого праймера (100 мкМ),
1 мкл геномной ДНК (30 нг/мкл). Амплифика-
цию проводили в термоциклере T100 Thermal Cy-
cler (Bio-Rad, США) в режиме: 3 мин при 94°С,
затем 35 циклов [30 с при 94°С, 40 с в интервале
54‒64°С (в зависимости от используемой пары
праймеров), 2 мин при 72°С] и финальная элонга-
ция в течение 15 мин при 72°С. Предварительно
результаты ПЦР детектировали методом электро-
фореза в 1.6%-ном агарозном геле при 90 В в тече-
ние 90 мин. Размер полученных фрагментов ДНК
определяли с помощью пакета программ Image Lab
version 6.0 на приборе Gel Doc™ XR+ (Bio-Rad) с
использованием маркера молекулярной массы
100 bp DNA Ladder (Thermo Fisher Scientific, США).

Анализ полиморфизмов. Продукты амплифи-
кации с полиморфными маркерами оценивали с
помощью высокоразрешающего метода капилляр-
ного электрофореза на автоматической системе
Qsep1-Plus (BiOptic Inc., Тайвань) и программно-
го обеспечения к нему Q-Analyzer.

На основе составленных бинарных матриц
определяли генетические дистанции между изу-
чаемыми образцами и строили дендрограмму мето-
дом невзвешенных парных группировок с исполь-
зованием среднего арифметического (UPGMA-ме-
тод) [17].

Для оценки информативности используемых в
работе SSR-маркеров и уровня межсортового по-
лиморфизма ДНК провели анализ полученных
данных с помощью программы PopGen32 [18] с
определением эффективного числа аллелей (Ne),
индекса генетического разнообразия по Нею (He),
индекса Шеннона (I), показателя информатив-
ности праймеров (polymorphism information con-
tent; PIC) [19].

Верификация размеров сортоспецифичных
ДНК-фрагментов для разработки генетических
паспортов проведена в ЗАО “Евроген Лаб” с ис-
пользованием секвенирования на генетическом
анализаторе ABI PRISM 3130XL (Applied Biosys-
tems, США). Данные секвенирования анализиро-
вали с помощью программы UGENE [20].

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ
Подготовка препаратов ДНК для анализа 

генетического полиморфизма
Исследования по изучению внутривидового

генетического полиморфизма и ДНК-идентифи-
кации селекционных достижений предполагают
проведение масштабного анализа индивидуаль-
ных генотипов в составе каждого сорта, что явля-
ется трудоемким и дорогостоящим процессом.

Использование метода “балк-анализа” (bulk ana-
lysis) – формирование суммарной навески расти-
тельной ткани нескольких генотипов для одного
образца ‒ позволяет существенно сократить за-
траты труда, времени и реактивов при получении
достоверных результатов [21, 22]. Однако для
культур перекрестноопыляемых и с альтернатив-
ными типами опыления, к которым относятся в
частности некоторые виды в пределах рода Lupi-
nus, такой подход оправдан при условии, что вы-
борка для анализа репрезентативна. Это повыша-
ет вероятность учета редких аллелей, встречаю-
щихся в популяции с частотой менее 10% [23, 24].
В работах по оценке генетического разнообразия
высокогетерогенных популяций с использовани-
ем разных типов маркеров (DArT, SSR, SNP,
AFLP и др.) показано, что для межсортовой диф-
ференциации и надежной идентификации доста-
точно выборки из 20‒30 индивидуальных геноти-
пов на один образец [25‒27].

В проведенном нами исследовании геномную
ДНК люпина разных видов выделяли из расти-
тельной ткани 30 семидневных проростков от
каждого сорта или селекционного образца. С помо-
щью модифицированного SDS-метода, эффектив-
ного на разных видах бобовых культур, удалось по-
лучить качественные препараты ДНК, свободные
от примесей, ингибирующих ПЦР, которые в
значительном количестве присутствуют в компо-
зитном составе растений люпина (белки, полиса-
хариды и вторичные метаболиты в виде алкалои-
дов) (рис. 1). Спектрофотометрический анализ
выявил существенные различия в концентрации
готовых растворов ДНК, что, вероятно, связано
как с массой конкретного “балк”-образца (варьи-
ровала в диапазоне 0.32‒1.34 г), так и с особенно-
стями химического состава (меньшая или бόльшая
обводненность ткани проростков). Средние значе-
ния концентраций ДНК-проб составили 297.4 и
320.3 нг/мкл для люпина белого и узколистного
соответственно, с наименьшим показателем для
люпина желтого – 131.2 нг/мкл.

Анализ ДНК-полиморфизма сортов 
и образцов Lupinus

Для наиболее распространенных видов люпи-
на характерен низкий уровень полиморфизма,
что создает определенные трудности при внутри-
видовой дифференциации. На протяжении по-
следних двух десятилетий для оценки генетическо-
го разнообразия, ДНК-идентификации сортов, ли-
ний и гибридов различных сельскохозяйственных
культур широко используют кодоминантные SSR-
маркеры, которые позволяют дифференцировать
генотипы, отличающиеся от исходных по немно-
гим генам или их фрагментам при высокой вос-
производимости результатов [28, 29].
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Для оценки генетического полиморфизма лю-
пина разных видов сформировали набор из 37 мик-
росателлитных SSR-маркеров на основании дан-
ных литературных источников, где для них
определены наибольшие значения PIC [30‒33].
В предварительных экспериментах верифициро-
вали праймеры, синтезированные к этим марке-
рам, и отобрали 22 информативные пары, с кото-
рыми получены отчетливые и воспроизводимые
продукты амплификации с наличием межсорто-
вого ДНК-полиморфизма (табл. 2).

В результате анализа 29 сортов люпина белого
(L. albus) с использованием 10 информативных
SSR-маркеров в общей сложности выявили
420 ПЦР-продуктов, но только 4 из них оказа-
лись полиморфными. Среднее число ДНК-фраг-
ментов на 1 маркер составило 42.1, а полиморф-
ных – 0.4. Размеры амплифицированных фрагмен-
тов ДНК варьировали от 128 п.н. (с SSR-праймером
aPT1-1) до 1 042 п.н. (aLup 197). Наибольшее чис-
ло ампликонов получено с маркером aLup 125 – 88,
а наименьшее – с маркерами aLSSR 55, aLup 197 и
aGLNA (по 29). Специфичные ДНК-профили вы-
явлены для 20 из 29 образцов, что составило 69%. С
праймером к SSR-маркеру aLa1-EST01 получен
уникальный фрагмент размером 218 п.н. для сор-
та Андромеда из Западной Австралии (рис. 2),
имеющего в качестве родительских форм устой-
чивый к антракнозу генотип происхождением из
Эфиопии и скороспелый высокопродуктивный
сорт Киевский мутант украинской селекции.
Средний процент полиморфизма для вида опре-
делен в пределах 25.8. Этот показатель оказался
существенно выше, чем при анализе люпина бе-
лого с использованием ISSR-маркеров (в среднем –

11.7%) [15]. Однако Raman R. с соавт. [34], исполь-
зуя SSR- и DArT-маркеры, выявили более высокий
уровень внутривидового ДНК-полиморфизма: 41 и
80% соответственно. Вероятно, эти результаты
можно объяснить размером и составом изучаемой
коллекции, сформированной из 94 дикорастущих
образцов, селекционных линий и сортов происхож-
дением из Австралии, Эфиопии, Европы (Италии,
Франции, Польши, Украины), включая сорт Вла-
димир и 4 селекционные линии из России.

Люпин узколистный (L. angustifolius) наиболее
полно исследован с применением современных
молекулярно-генетических методов на основе
AFLP-, ISSR-, RAPD-, SSR-маркеров [11, 12, 31].
В большинстве работ выявлен достаточно высо-
кий уровень генетической изменчивости совре-
менных сортов, что может быть обусловлено ва-
риациями в некодирующих низкоконсерватив-
ных участках генома. Заметим, что небольшие
морфологические различия исследователи свя-
зывают с незначительными изменениями в локу-
сах генов, ответственных за проявление конкрет-
ных признаков [35–37].

При изучении ДНК-полиморфизма 20 сортов
и сортообразцов L. angustifolius с помощью 5 инфор-
мативных SSR-маркеров мы получили 160 ампли-
конов с размерами в диапазоне от 149 п.н. (с мар-
кером NLL-9-G39) до 754 п.н. (с aLup 197). Наи-
большее число ПЦР-продуктов (41) генерировали
праймеры к маркерам NLL-1-G32 и aLup 197, а
наименьшее (20) – к NLL-3-G-16. Среднее число
амплифицированных фрагментов ДНК на праймер
составило 32.2, уровень полиморфизма – 21.6%.
Для сравнения приведем данные Артюховой А.В.
с соавт. [15] по внутривидовому полиморфизму,

Рис. 1. Электрофореграмма образцов геномной ДНК люпина белого (Lupinus albus). Сорта и образцы: Мичуринский
(1), Алый парус (2), Белый сидерат (3), Дега (4), Гамма (5), Тимирязевский (6), СН 17-14 (7), СН 55-14 (8), СН 8-12 (9),
СН 32-19 (10), СН 5-19 (11), Андромеда (12), СН 86-17 ДТ1 (13), СН 90-17 ДТ1 (14), СН 96-15 ДТ1 (15), Пилигрим (16),
Эллин (17), КСИ-22 д-5 (18), КСИ-22 д-9 (19), КСИ-22 д-10 (20), КСИ-22 д-12 (21), КСИ-22 д-15 (22), КСИ-22 д-17
(23), КСИ-22 д-19 (24), КП-22 д-36 (25), КП-22 д-77 (26), КП-22 д-87 (27), КП-22 д-118 (28), КП-22 д-19 (29).
Fig. 1. Electrophoregram of genome DNA samples of white lupine (Lupinus albus). Varieties and accessions: Michurinskiy (1), Aliy
parus (2), Beliy siderat (3), Dega (4), Gamma (5), Timiryazevskiy (6), SN 17-14 (7), SN 55-14 (8), SN 8-12 (9), SN 32-19 (10),
SN 5-19 (11), Andromeda (12), SN 86-17 DT1 (13), SN 90-17 DT1 (14), SN 96-15 DT1 (15), Piligrim (16), Ellin (17), KSI-22 d-5
(18), KSI-22 d-9 (19), KSI-22 d-10 (20), KSI-22 d-12 (21), KSI 22 d-15 (22), KSI-22 d-17 (23), KSI-22 d-19 (24), KP-22 d-36
(25), KP 22 d-77 (26), KP-22 d-87 (27), KP-22 d-118 (28), KP-22 d-19 (29).
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выявленному для образцов данного вида при ис-
пользовании мультилокусных ISSR-маркеров, ‒
около 25%. В нашей коллекции сортоспецифичные
ДНК-профили обнаружены для 9 образцов (45%), а
для сортов Белорозовый 144, Куршавель и Эпиго-
наль 1215 выделены уникальные ДНК-фрагменты:
159, 149 и 197 п.н. соответственно ‒ с праймерами к
маркерам NLL-1-G32 и NLL-9-G39 (рис. 3).

Согласно литературным источникам, для лю-
пина желтого (L. luteus), как и для других видов
люпина, характерен низкий уровень генетиче-
ского полиморфизма, однако маркеры, разрабо-
танные на основе микросателлитных повторов,
расположенных внутри кодирующих последова-
тельностей ДНК (expressed sequence tag simple se-
quence repeat, EST-SSR), обладают достаточным

Таблица 2. Показатели эффективности SSR-маркеров, использованных для анализа генетической изменчиво-
сти сортов Lupinus 
Table 2. Efficiency indicators of SSR markers used for analysis of genetic variability of Lupinus varieties

Примечание: Цифрами в надстрочнике обозначены ссылки на литературные источники с информацией по нуклеотидным по-
следовательностям праймеров: 1 – [30], 2 – [31], 3 – [32], 4 – [33]. 
Note: The numbers in the superscript indicate references to literary sources with information on the nucleotide sequences of primers:
1 – [30], 2 – [31], 3 – [32], 4 – [33].

Название маркера Эффективное число 
аллелей (Ne)

Генетическое 
разнообразие по Нею 

(He)
Индекс Шеннона (I)

Показатель 
информативности 
праймеров (PIC)

Lupinus albus

aLup 1251 1.6077 0.3499 0.5112 0.803

aPT1-11 1.8483 0.4528 0.6435 0.779

aLSSR 551 1.6077 0.3499 0.5112 0.185

aLSSR 141 1.2325 0.1795 0.3155 0.361

aLa1-EST011 1.1347 0.1132 0.2204 0.196

NLL16G352 1.9016 0.4732 0.6660 0.482

aLup 1971 1.0967 0.0872 0.1836 0.131

aAnMtS 131 1.8130 0.4471 0.6390 0.660

aCHS91 1.1518 0.1237 0.2217 0.546

aGLNA1 1.0476 0.0444 0.1000 0.067

Среднее 1.4442 0.2621 0.4012 0.421
Lupinus angustifolius

NLL-9-G392 1.1899 0.1514 0.2778 0.633

NLL-17-G192 1.4064 0.2875 0.4616 0.308

NLL-1-G322 1.5475 0.2963 0.4446 0.653

NLL-3-G162 1.3137 0.2133 0.3336 0.320

aLup 1971 1.1082 0.0917 0.1745 0.545

Среднее 1.3131 0.2080 0.3384 0.492
Lupinus luteus

Lup P1C013 1.7786 0.4218 0.6082 0.620

Lup P1C023 1.3522 0.2305 0.3531 0.332

Lup СT203803 1.1430 0.1235 0.2414 0.577

2itg509454 1.5277 0.3416 0.5237 0.584

2itg039384 1.4937 0.2910 0.4465 0.778

2itg146944 1.5291 0.3169 0.4806 0.475

2itg262934 1.5727 0.3175 0.4746 0.778

Среднее 1.4853 0.2918 0.4469 0.592
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дискриминационным потенциалом для различе-
ния сортов [32, 33].

В результате генотипирования 18 образцов L. lu-
teus с использованием 7 специфичных SSR-локусов
нами выявлено 182 ампликона размером от 126 п.н.
(с 2itg26293) до 337 п.н. (с Lup P1C01). Наибольшее
число амплифицированных фрагментов ДНК (35)
получили с праймерами к маркерам Lup CT20380,
а также 2itg26293, для которого определено высо-
кое значение PIC и в работе Е. Сысолятина с соавт.
[32]. Средний процент полиморфизма составил
34.7%, что существенно выше показателей, рассчи-
танных нами для образцов люпина белого и узко-
листного, а также полученных для коллекции лю-
пина желтого в исследовании L. Gonzalez и др. [33].

Специфичные ДНК-профили, отражающие ал-
лельное разнообразие, получили для 16 образцов
исследуемой выборки (88.9%). Выявлено 6 уни-
кальных по размеру фрагментов ДНК с SSR-мар-
керами: 2itg26293 для сортообразца 19-ПИО-18-3
(126 п.н.), 2itg14694 для сорта Надежный (262 п.н.),
2itg03938 для сорта Parys (246 п.н.) и Lup CT20380
для сорта Антей (128 п.н.). Между образцами 18-
ПИО-45-1 и 16-15-1-1 генетический полимор-
физм по микросателлитным локусам отсутство-
вал, поэтому составленные для них молекуляр-
ные формулы оказались идентичными. Пример
электрофореграммы, полученной с использова-
нием наиболее полиморфного маркера 2itg26293,
представлен на рис. 4.

По результатам оценки межсортовой генети-
ческой изменчивости люпина разных видов были
рассчитаны показатели эффективности исполь-

зуемых SSR-маркеров (см. табл. 2). Эффективное
число аллелей (Ne) для люпина белого находи-
лось в диапазоне от 1.0476 до 1.8483, среднее зна-
чение – 1.4442. Этот же показатель для сортов лю-
пина узколистного и желтого составил 1.3131 и
1.4853 соответственно. Среднее значение индекса
генетического разнообразия по Нею (He), опре-
деляемого как уровень частоты аллеля между осо-
бями и измеряемого числом замен генов или кодо-
нов на один локус, равнялось 0.2621 для выборки
образцов люпина белого, 0.2080 для узколистного и
0.2918 для желтого. Индекс Шеннона (I) – пока-
затель, с помощью которого можно измерить раз-
нообразие видов (генотипов в выборке) с учетом
их однородности, ‒ варьировал от 0.1745 до 0.6660
со средним значением 0.4012. Наименьшие зна-
чения этого показателя характерны для образцов,
относящихся к виду L. angustifolius (в среднем
0.3384), тогда как наибольший средний показа-
тель ‒ для представителей вида L. luteus (0.4469).

Для используемых в анализе SSR-маркеров от-
мечены умеренные и высокие значения PIC c не-
значительными вариациями по видам: с наимень-
шим у люпина белого (0.421) и наибольшим (0.592)
у люпина желтого (приведены средние значе-
ния). Самые высокие показатели определены для
SSR-маркеров aLup 125, aPT1-1, 2itg03938 и
2itg26293. Значения PIC, рассчитанные практи-
чески для всех проанализированных нами ин-
формативных маркеров, были соизмеримы или
превышали опубликованные в литературе [33, 34,
36], что, вероятно, связано с особенностями гено-
мов анализируемой коллекции и спецификой от-
бора праймеров для анализа.

Рис. 2. ДНК-профиль сорта Андромеда Lupinus albus с SSR-маркером aLa1-EST01 по результатам капиллярного элек-
трофореза. Цифрами обозначены размеры основных фрагментов, в том числе 218 п.н. ‒ уникальный для коллекции
ДНК-фрагмент в сравнении с маркерами-стандартами; RFU – интенсивность флуоресценции (отн. ед.); Migration
Time (min) – время миграции фрагментов ДНК (мин).
Fig. 2. DNA profile of Lupinus albus variety Andromeda generated by primer to SSR marker aLa1-EST01 based on the results of
capillary electrophoresis. The numbers are sizes of basic DNA fragments including the unique 218-bp and standard molecular
markers.
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В целом, по результатам проведенного исследо-
вания можно говорить о невысокой степени меж-
сортового ДНК-полиморфизма у люпина всех ви-
дов ‒ среднее значение составляло 27.4%. Это со-
ответствовало ожиданиям, так как размножение
наиболее распространенных видов происходит ча-
ще всего самоопылением и, кроме того, большин-
ство современных сортов получено на основе не-
большого числа низкоалколоидных форм. При
сравнительном анализе показано, что наиболь-
шая степень межсортовой генетической измен-
чивости присуща люпину желтому (L. luteus): по-
лучено 88.9% сортоспецифичных ДНК-профи-
лей с 34.7% полиморфных продуктов от общего
числа выявленных. Для образцов люпина белого
(L. albus) средний показатель полиморфизма соста-
вил 25.8%, при этом индивидуальные ДНК-паттер-
ны обнаружены у 20 из 29 образцов, включенных

в анализ (69%). В коллекции из 20 образцов лю-
пина узколистного (L. angustifolius) уникальное
сочетание аллелей получили для 9 образцов, что
составило 45% при самом низком уровне внутри-
видового генетического полиморфизма (21.6%).

Оценка генетических взаимосвязей 
в коллекции Lupinus

Методом невзвешенных парных групп с исполь-
зованием среднего арифметического была построе-
на общая UPGMA-дендрограмма, отражающая
генетические взаимосвязи между видами люпина и
образцами внутри видов. Расстояние между двумя
различными кластерами рассчитывали как сред-
нее между всеми парами объектов в них (рис. 5).
На дендрограмме исследуемые сорта и сортооб-
разцы отчетливо разделились на 3 кластера в со-

Рис. 3. Результаты капиллярного электрофореза коллекции образцов люпина узколистного (Lupinus angustifolius) с ис-
пользованием SSR-маркера NLL-9-G39. a ‒ Схема электрофореграммы сортов и селекционных образцов: Белорозо-
вый 144 (1), Эпигональ 1215 (2), Сидерат 46 (3), Куршавель (4), Деко 2 (5), Ладный (6), Фазан (7), Витязь (8), Брян-
ский кормовой (9), СН 78-07 (10), Гибрид 1246 (11), СБС 56-15-1 (12), Узколистный 53 (13), УСН 53-236 (14), БСВ 51-
19 (15), Сидерат 265-19 (16), Каля (17), Рамонак (18), Орловский сидерат (19), Орловский (20), маркер молекулярной
массы С109200 (21). ДНК-профили сортообразца Эпигональ 1215 (b) и сорта Куршавель (c). Цифрами обозначены
размеры уникальных ДНК-фрагментов (149 и 197 п.н.) в сравнении с маркерами-стандартами.
Fig. 3. The results of capillary electrophoresis of Lupinus angustifolius collection with SSR marker NLL-9-G39. a ‒ Scheme of
electrophoregrame of following accessions: Belorozoviy 144 (1), Epigonal 1215 (2), Siderat 46 (3), Kurshavel (4), Deko (5), Lad-
niy (6), Fazan (7), Vityaz (8), Brianskiy kormovoy (9), SN 78-07 (10), Hybrid 1246 (11), SBS 56-15-1 (12), Uzkolistniy 53 (13),
USN 53-236 (14), BSV 51-19 (15), Siderat 265-19 (16), Kalya (17), Ramonak (18), Orlovskiy siderat (19), Orlovskiy (20), mo-
lecular marker C109200 (21). DNA profiles of the sample Epigonal 1215 (b) and variety Kurshavel (c). Sizes of the unique DNA
fragments, 149 and 197 bp, and markers-standards are indicated.
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Рис. 4. Результаты капиллярного электрофореза коллекции образцов люпина желтого (L. luteus) с SSR-маркером
2itg26293. a ‒ Схема электрофореграммы сортов и селекционных образцов: Булат (1), Антей (2), Алтын (3), Новозыбков-
ский 100 (4), 18-ПИО-45-1 (5), 19-ПИО-18-3 (6), СН 12-11-02-2-4-1 (7), 16-15-1-1 (8), 16-23-4-3 (9), ЛМИ СН 61-18 (10),
Борлута × Житомирский (11), Союз × Пламенный (12), Parys (13), Puissant (14), СН 1163-08 (15), СП2-08-д1065 (16),
Надежный (17), Бригантина (18), маркер молекулярной массы С109200 (19). b ‒ ДНК-профиль образца 19-ПИО-
18-3. Цифрами указаны размеры уникального ДНК-фрагмента (126 п.н.) и маркеров-стандартов.
Fig. 4. The results of capillary electrophoresis of L. luteus collection with SSR marker 2itg26293. а ‒ Scheme of electrophore-
grame of following accessions: Bulat (1), Antey (2), Altin (3), Novozibkovskiy 100 (4), 18-PIO-45-1 (5), 19-PIO-18-3 (6), SN
12-11-02-2-4-1 (7), 16-15-1-1 (8); 16-23-4-3 (9), LMI SN 61-18 (10), Borluta x Zhitomirskiy (11), Soyus × Plamenniy (12),
Parys (13), Puissant (14), SN 1163-08 (15), SP2-08-d1065 (16), Nadezhniy (17), Brigantina (18), molecular marker C109200
(19). b ‒ DNA-profile of the sample 19-PIO-18-3. The sizes of the unique 126 bp DNA fragment and markers-standards are in-
dicated.
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ответствии с видовой принадлежностью, которой
обусловлены и особенности в проявлении мор-
фобиологических и агрономических признаков.

Следует заметить, что в кластере люпина бело-
го, отличающегося от других видов высокой про-
дуктивностью (до 55 ц/га) и высоким содержани-
ем в семенах белка (37‒40%) и жира (10‒12%), но
более требовательного к условиям произрастания
(температурный режим и состав почв) [5, 38], сфор-
мировалось четыре группы, в каждую из которых
входит 3‒5 образцов. В общей группе оказались
скороспелые сорта универсального назначения:
Мичуринский, Тимирязевский и Пилигрим. Сорт
Мичуринский характеризуется высокой урожай-
ностью и содержанием белка до 35%, не уступая
по этому показателю сое. Пилигрим выведен пу-
тем многократного отбора из засухоустойчивых и
продуктивных форм сорта Гамма, который распо-
ложился на соседней ветви дендрограммы. Гамма –
сорт российской селекции универсального назна-
чения, получен методом радиационного мутаге-
неза с последующим индивидуальным отбором
из перспективного образца. Этот раннеспелый,
устойчивый к фузариозу сорт оказался генетиче-
ски близким белорусскому среднеспелому сорту
Эллин, высокотолерантному к фузариозу и ан-
тракнозу, устойчивому к засухе и заморозкам.
Продуктивный сорт сидерального назначения
Белый сидерат кластеризовался вместе с селекци-
онными образцами СН 96-15 ДТ1 и КСИ-22 д-17.
Обособленно, на отдельных ветвях дендрограммы,
расположились скороспелый зернофуражный сор-

тообразец СН 90-17 ДТ1, сорт австралийской селек-
ции Андромеда и среднеспелый, устойчивый к за-
болеваниям сорт универсального использования
Алый парус. Наиболее удаленными, а, следова-
тельно, генетически дивергентными, оказались
сортообразцы СН 8-12 и СН 96-15 ДТ1, а также
КСИ-22 д-17 и КСИ-22 д-15, которые могут слу-
жить перспективным материалом для селекции.

Узколистный люпин получил наибольшее рас-
пространение среди культивируемых в нашей стра-
не видов кормового люпина. Считается перспек-
тивной зернофуражной культурой благодаря по-
вышенной семенной продуктивности, высокому
содержанию белка, скороспелости и неприхотли-
вости к почвам [4, 14]. Сорта и сортообразцы лю-
пина узколистного также распределились по че-
тырем группам. В расположении образцов на ветвях
дендрограммы прослеживаются корреляционные
связи с их селекционной характеристикой. Так,
раннеспелые сорта Сидерат 46, Деко 2, Орлов-
ский, отличающиеся повышенной устойчивостью
к антракнозу и фузариозу, формируют одну группу,
а сорта иностранной селекции: Каля (Австралия) и
Рамонак (Республика Беларусь) ‒ разделились по
разным локациям. Отличительной особенностью
сорта Каля является низкорослость растений, тогда
как Рамонак – высокорослый и продуктивный. На
отдельных ветвях генеалогического древа оказа-
лись сорт Белорозовый 144 и сортообразец Эпи-
гональ 1215, при молекулярном анализе которых
определены выраженные генетические различия
по микросателлитным локусам генома.
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У растений люпина желтого преобладает пере-
крестный тип опыления; большинство сортов
этого вида – универсального использования, да-
ют хорошие урожаи зерна и зеленой массы на ма-
лопродуктивных легких и средних по механиче-
скому составу почвах. Желтый люпин отличается
высокой биологической ценностью белка в семе-
нах – существенно превышает другие виды по со-
держанию цистеина и метионина [39, 40]. По ре-
зультатам генотипирования кластер люпина жел-
того разделился на две группы, одна из которых
объединила сорта Булат, Новозыбковский 100, Ан-
тей; Надежный и Бригантина. Отдельно располо-
жились сорта и сортообразцы зарубежной селек-
ции, причем отмечена тенденция к разделению в
соответствии с происхождением. Так, голланд-
ский сорт Puissant и польский Parys, а также сорт
белорусской селекции Алтын и образец, имею-

щий в качестве родительских форм украинские
сорта Борлута и Житомирский, оказались в раз-
ных подгруппах. Перспективными для использо-
вания в селекционных схемах можно считать ге-
нетически удаленные образцы 19-ПИО-18-3 и
СН 12-11-02-2-4-1. Полученная информация мо-
жет быть востребована в работе селекционеров
при составлении схем гибридизации.

Верификация результатов и составление 
молекулярно-генетических формул

По результатам изучения генетического поли-
морфизма для 45 сортов и сортообразцов из об-
щей коллекции люпина получены индивидуаль-
ные (сортоспецифичные) ДНК-профили. Размеры
выявленных аллелей верифицировали методами
капиллярного электрофореза и выборочного се-
квенирования. На основе этой информации со-

Рис. 5. Дендрограмма образцов люпина, построенная с помощью метода UPGMA по данным SSR-анализа. Желтым
цветом обозначен кластер люпина желтого (L. luteus), зеленым – люпина белого (L. albus), синим – узколистного (L. an-
gustifolius). Сокращения в написании названий образцов: Борл._Жит. – Борлута × Житомирский; Союз_Пламенный – Со-
юз × Пламенный.
Fig. 5. UPGMA-dendrogram of Lupinus accessions based on SSR markers data. The L. luteus cluster is highlighted in yellow,
L. albus in green, and L. angustifolius in blue.
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Таблица 3. Молекулярно-генетические формулы сортов и селекционных образцов люпина разных видов
Table 3. Molecular genetic formulas of varieties and breeding samples of different Lupinus species

Название сорта/
селекционного образца

Молекулярно-генетическая формула Название маркера/код локуса

Lupinus albus

Мичуринский А275,513,531B137,139C157D163E207F255

aLup 125/A
aPT1-1/B
aLSSR 55/C
aLSSR 14/D
aLa1-EST01/E
NLL-16-G35/F

Алый парус А275,513,531B128,131C163D157E225

Белый сидерат А275,513,531B128,131C157D163E207 F245,255F245

Дега А363,513,531B137,139,140C157D163E207F255

Гамма А363,513,531B128,131,140C157D163E207F255

Тимирязевский А275,513,531B137,139C157D163E207F245,255

Андромеда А363,513,531В128,131,137,140C157D163,190E207,218F245

Пилигрим А275,513,531B139,140C157D163E207F255

СН 32-19 А363,513,531B137,139C157D157E207F245,255

СН 5-19 А363,513,531В128,131C157D163E207F245

СН 86-17 ДТ1 А275,513,531B137,139C157D163E207F245

СН 90-17 ДТ1 А275,513,531B137,139C157D163E225F245

СН 96-15 ДТ1 А363,513,531В128,131C163D163E207F245

КСИ-22 д-15 А282,513,549В128,131,137,140C157D157,163,190E207F255

КСИ-22 д-17 А375,513,549В128,131C163D163E207F245

КСИ-22 д-19 А282,513,549B137,140C157D163E225F245

КП-22 д-36 А375,513,549В128,131C157D163E207F255

КП-22 д-77 А282,513,549B137,139C157D163E225F245

КП-22 д-87 А282,513,549B137,139C157D163E207F245

КП-22 д-118 А282,375,513,549В128,131C157D163E207F255

Lupinus angustifolius

Белорозовый 144 А155,158B239C159,193D218

NLL-9-G39/A
NLL-17-G19/B
NLL-1-G32/C
NLL-3-G16/D

Эпигональ 1215 A197B239С164,193D218

Куршавель A149B239С164,182D227

Деко 2 А155,158B214С164,182D218

Ладный А155,158B214С164,193D218

Каля А158,162B214С164,182D218

Рамонак А158,162B239С164,182 D227

Орловский сидерат А155,158B124,239С164,193D218

Гибрид 1246 А155,158B239С164,182,193D218
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ставлены молекулярно-генетические формулы,
содержащие код маркера и форму аллельного вари-
анта в буквенно-цифровом обозначении (табл. 3).
Формула может служить дополнительной генети-
ческой характеристикой, подтверждающей ори-
гинальность селекционного достижения при ре-
гистрации или при решении спорных правовых
вопросов по его авторству.

Для сортов, зарегистрированных в Госреестре
Российской Федерации и выделившихся внутри
вида не только специфичным ДНК-профилем,
но и уникальной нуклеотидной последовательно-
стью в исследованной области генома (Белорозо-
вый 144, Надежный, Антей, Куршавель), разрабо-
таны эталонные генетические паспорта. Основная
характеристика в таком паспорте ‒ индивидуальная
молекулярная формула, а дополнительно включена
краткая информация по происхождению сорта,
регионам возделывания, основным морфобиологи-
ческим признакам и хозяйственным свойствам.
Образец генетического паспорта для сорта Антей
люпина желтого (L. luteus) представлен на рис. 6.

Уникальные ДНК-фрагменты выявлены так-
же у сортов и сортообразцов, не включенных на
текущий момент в Госреестр Российской Феде-
рации. Это люпин белый Андромеда (218 п.н.),
сортообразец Эпигональ 1215 люпина узколист-
ного (149 п.н.) и польский сорт Parys люпина желто-
го (246 п.н.). Селекционный образец 19-ПИО-18-3
выделялся в изучаемой коллекции по трем от-
личающимся размерами продуктам амплифи-
кации в разных локусах генома: с SSR-маркера-
ми Lup CT20380 (165 п.н.), 2itg03938 (284 п.н.) и
2itg26293 (128 п.н.), ‒ что уже на данном этапе
подтверждает его оригинальность на генетиче-
ском уровне.

Аннотированные нуклеотидные последователь-
ности, выявленные в геномах сортов Мичурин-
ский, Алый парус, Дега, Ладный, Фазан, Бело-
розовый 144, Эпигональ, Куршавель, Антей и
Надежный, депонированы в международной
базе генетических ресурсов GenBank NCBI
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov) под идентифи-
кационными номерами OP327073, OP327075,
OP327076, OP327074, OP354273, OP354275,

Примечание: Классификация материала по сортам и селекционным образцам приведена в табл. 1. Жирным шрифтом выде-
лены ампликоны уникальных размеров (валидированы секвенированием). 
Note: The material was classified by varieties and breeding samples in the Table 1. Amplicons of unique sizes validated by sequencing are
shown in bold.

Lupinus luteus

Булат A325B308C132,134D205,207E214F282G180,183

Lup P1C01/A
Lup P1C02/B
Lup СТ20380/C
2itg50945/D
2itg03938/E
2itg14694/F
2itg26293/G

Антей A325B308C128D205,207E211,214F282G180,183

Алтын A337B308,318C132,134D202,205E253,255F282G149,152

Новозыбковский 100 A325B308C132,134D207E211,214F282G180,183

Борлута × Житомирский A332B318C132,134D205,207E253,255F266G149,152

Союз × Пламенный A337B318C132,134D207E255F266G149,152

Parys A337B308C132,134D205,207E246F266G149,152

Puissant A332B308C132,134D205E255F266G149,152

Надежный A325B308C132,134D205,207E214F262G180,183

Бригантина A337B308C132,134D205,207E211,214F266G180

СН 1163-08 A337B318C137,139D202,205E253,255F271G149,152

19-ПИО-18-3 A325B308C165D205,207E284F266G128

СН 12-11-02-2-4-1 A337B308C132,134D205,207E255F266G149,152

СП2-08-д1065 A332B308C137,139D202E255F271G149,152

16-23-4-3 A337B308C132,134D207E255F266G149,152

ЛМИ СН 61-18 A325,337B308C132,134D207E253,255F282G149,152

Название сорта/
селекционного образца

Молекулярно-генетическая формула Название маркера/код локуса

Таблица 3.  Окончание
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Рис. 6. Молекулярно-генетический паспорт люпина желтого (L. luteus) сорта Антей, разработанный на основе SSR-
маркеров.
Fig. 6. Genetic passport of Lupinus luteus variety Antey developed on the basis of SSR markers.

Молекулярно-генетический паспорт
Люпин жёлтый (Lupinus luteus L.)
Антей

Класс: двудольные
Категория: сорт
Оригинатор
ФНЦ “ВИК им. В.Р. Вильямса”

Особенности сорта:
кормовой (универсального типа)
цветок хромово-желтый
время начала цветения раннее-среднее
устойчив к антракнозу

Зоны возделывания:
Допущен к использованию с 2021 г.
во всех регионах РФ

Молекулярно-генетическая формула:

A325B308C132D205,207E211,214F282G180,183

*A – Lup P1C01; B – Lup P1C02; C – Lup CT20380;
**D –2itg50945; E – 2itg03938; F – 2itg14694; G – 2itg26293

*DOI: 10.3732/ajb.1000170
**DOI: 10.29235/1029-8940-2018-63-3-298-306

ДНК-идентификационный SSR-маркер

Lup CT20380

132 п.н.

ДНК-профиль по результатам капиллярного электрофореза
(“QSep1 +”, Bioptic, Тайвань)

S1 S2 S3 S4 S5 S6 S7 S8 S9 S10 S11

132
п.н.

OP354276, OR880868, OR880872 и OR880874 соот-
ветственно. Эта информация может быть востре-
бована в исследованиях по генетике и филогене-
тике люпина разных видов, при создании ДНК-
маркеров к генам хозяйственно ценных призна-
ков, а также в работе селекционеров при подборе
перспективных пар для скрещивания, контроле
результатов гибридизации и оценке структуры
сортов-популяций для решения вопросов сорто-
обновления и сортосмены.

На основании результатов проведенного ис-
следования можно заключить, что для люпина
изученных видов характерна невысокая степень
генетического разнообразия по микросателлит-
ным локусам генома: средний уровень межсорто-
вого полиморфизма ДНК составил 27.4%.

Определены информативные SSR-маркеры,
позволяющие с высокой степенью достоверности
генотипировать сорта и образцы люпина россий-
ской селекции и пригодные для их дифференциа-
ции. Наиболее эффективными, в соответствии с
рассчитанными значениями PIC, можно считать
маркеры aLSSR 55 и aPT1-1 для люпина белого,
NLL-9-G39 и NLL-1-G32 для узколистного,
2itg03938 и 2itg26293 для люпина желтого.

В результате оценки генетических дистанций в
анализируемой коллекции люпина выявлены ге-
нетически дивергентные образцы, которые могут
служить перспективным материалом для исполь-

зования в селекционных программах. Это сорто-
образцы люпина белого: СН 8-12 и СН 96-15 ДТ1,
КСИ 22 д-15 и КСИ 22 д-17, ‒ а также люпина
желтого: 19-ПИО-18-3 и СН 12-11-02-2-4-1.

Разработанные молекулярные формулы пер-
спективных селекционных образцов могут быть
востребованы для подтверждения их оригиналь-
ности при патентовании и для достоверного со-
хранения коллекций, а эталонные генетические
паспорта – при оценке сортового соответствия и
чистоты семенного материала.

В ходе исследований получены новые знания
по структуре геномов сортов люпина разных видов
из национального генофонда Российской Федера-
ции. Секвенированные фрагменты генов пополни-
ли картотеку международного банка биоресурсной
информации, которую можно использовать в каче-
стве системы информационной поддержки процес-
сов селекции, семеноводства и производства люпи-
на – ценной сельскохозяйственной культуры.
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Varietal Identification of Lupine (Lupinus L.) Based on the Microsatellite DNA Markers
I. A. Klimenkoa, #, V. A. Dushkina, M. I. Lukashevitchb, 

M. E. Selivanovab, N. V. Novikb, and P. A. Ageevab

aFederal Williams Research Center of Forage Production & Agroecology, Moscow oblast’, Lobnya, 141055 Russia
bAll-Russian Scientific Research Institute of Lupine – Branch of the Federal Williams Research Center 
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Abstract—Genetic polymorphism of a collection of Lupinus genus accessions was studied using SSR marking
techno-logy. The average level of intra-species DNA polymorphism for L. albus, L. angustifolius and L. luteus
was found to be 25.8, 21.6 and 34.7%, respectively. The informative markers for genotyping and identification
of Russian lupine varieties and breeding samples were determined. As a result of genetic distance assessment,
genetically divergent accessions were identified that can serve as promising material for use in breeding programs
for white (L. albus) and yellow (L. luteus) lupine, namely: SN 8-12, SN 96-15 DT1, KCI-22 d-15, KCI 22 d-17, 19-
PIO-18-3, SN 12-11-02-2-4-1. Based on data obtained, molecular formulas of the studied samples were de-
veloped, and reference genetic passports were compiled for the lupine varieties Belorozoviy 144, Nadyezhniy,
Antey, Kurshavel. The practical results of the research and new knowledge on the structure of the genomes
of Russian lupine varieties can be used in variety testing, seed production, and as a system of information sup-
port for the processes of selection and preservation of the National gene pool of lupine, a valuable agricultural
crop.

Keywords: forage crops, Lupinus spp, SSR markers, variety identification, genetic certification
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