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Лен – перспективная культура, ориентированная на промышленное использование и экспорт. Традиционные  

методы селекции требуют значительных временных и трудовых ресурсов, однако современные ДНК-маркеры такие, 

как микросателлиты, существенно ускоряют разработку новых сортов и повышают эффективность селекционных 

процессов. Цель – разработать подходы маркер-ассоциированной селекции с использованием SSR-маркеров для  

культуры льна. Объекты исследования – 24 линии льна-долгунца, полученные в результате реализации проекта  

по селекционно-семеноводческому центру, для которых были составлены генетические паспорта, оценена генети-

ческая однородность и рассмотрены филогенетические связи. ДНК 25 растений каждой линии были подвергнуты 

SSR-анализу методом ПЦР с помощью двух экспериментальных линеек маркеров российской и белорусской разра-

ботки. Продукты реакции детектированы с помощью капиллярного электрофореза с последующим кластерным 

анализом и построением дендрограмм. SSR-анализ выявил высокий уровень полиморфизма: 32 аллели в российской  

и 47 – в белорусской линейках с уникальными аллелями у отдельных генотипов. Внутрисортовая однородность  

составила 76–96 % при анализе двумя линейками SSR-маркеров, что подтверждает генетическую стабильность 

линий. На основе данных сформированы молекулярно-генетические паспорта. Кластерный анализ, выполненный  

для каждой линейки маркеров, разделил линии на три основных кластера, отражая их происхождение. Оба набора 

маркеров показали сопоставимую разрешающую способность, обеспечив полную дифференциацию образцов и досто-

верное построение филогенетических связей. При этом белорусская линейка маркеров была более эффективна  

для выявления скрытых генетических вариаций, российская – предпочтительна для контроля стабильности  

и однородности при регистрации сортов. Дальнейшее использование SSR-маркеров является перспективным  

и способно оказать помощь в контроле процессов селекции льна и защиты прав селекционеров. 
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Practical application of SSR-markers in flax breeding  

(Linum usitatissimum L.) 
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Flax is a promising crop oriented towards industrial use and export. Traditional breeding methods require significant 

time and labor resources, but modern DNA-markers such as microsatellites significantly accelerate the development of new 

cultivars and increase the efficiency of breeding processes. The aim of the work was to develop approaches to marker-associated 

breeding using SSR-markers for flax. The objects of the study were twenty-four lines of fiber flax obtained as a result of the 

implementation of the breeding and seed-production center project, for which genetic passports were compiled, genetic homo-

geneity was assessed and phylogenetic relationships were considered. DNA from 25 plants of each line was subjected to SSR 

analysis by PCR method using two experimental marker lines developed in Russia and Belarus. The PCR-products were detected 

using capillary electrophoresis with subsequent cluster analysis and construction of dendrograms. SSR-analysis revealed a high 

level of polymorphism: 32 alleles in the Russian and 47 in the Belarusian line, with unique alleles in individual genotypes. 

Intravarietal homogeneity was 76–96 % when analyzed by two lines of SSR-markers, which confirmed the genetic stability of 

the lines. Molecular genetic passports were formed based on the data. Cluster analysis performed for each marker set divided 

the lines into three main clusters, reflecting their origin. Both sets of markers showed comparable resolution, ensuring complete 

differentiation of samples and reliable construction of phylogenetic relationships. At the same time, the Belarusian line of 

markers proved effective in identifying hidden genetic variations, while the Russian line is preferable for monitoring stability 

and homogeneity when registering the cultivars. Further use of SSR-markers is advanced and can help in monitoring flax 

breeding processes and protecting the rights of plant breeders. 
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Лен (Linum usitatissimum L.) является 
одной из перспективных сельскохозяйственных 
культур, обладающих значительным потенциалом 
для отечественной перерабатывающей промыш-
ленности и экспорта. Волокно льна отличается 
высокой прочностью, долговечностью и эколо-
гической чистотой, что обеспечивает его широ-
кое применение в текстильной, автомобильной, 
строительной и целлюлозно-бумажной промыш-
ленности [1]. Семена льна характеризуются 
широким диапазоном изменчивости по соотно-
шению ненасыщенных и насыщенных жирных 
кислот, высоким процентом масла и белка,  
содержат ценные пищевые волокна и лигнаны, 
что позволяет использовать их в пищевой 
промышленности, при производстве кормов, 
экологически чистого линолеума, красок 
и в фармацевтике [2, 3]. 

Развитие и повышение эффективности 
льноводства рассматривается в качестве одной 
из задач по развитию современного сельского 
хозяйства России1. Селекция, направленная 
на создание новых конкурентоспособных сортов 
льна, является важным системным элементом 
развития отрасли. Основные методы селекции 
льна – гибридизация и отбор ценных форм. При 
традиционной селекции для создания нового 
сорта обычно требуется более 10 лет [4]. Это не 
позволяет резко ускорить темпы селекционного 
улучшения культуры, создать сорта с высокой 
адаптивностью к стрессовым погодным усло-
виям и требованиям рынка. Поэтому все чаще 
применяются современные технологии, в част-
ности маркер-ассоциированная селекция, 
позволяющая ускорить пребридинговый этап  
и отборы [5, 6, 7]. 

Молекулярные или ДНК-маркеры исполь-

зуются уже почти полвека, за это время было 

разработано более двадцати различных систем 

маркерного анализа [8, 9]. Среди множества  

доступных вариантов особенно выделяются 

микросателлитные маркеры (Simple Sequence 

Repeats (SSR) – простые повторяющиеся после-

довательности), которые считаются наиболее 

предпочтительными для разнообразных иссле-

дований благодаря своей высокой вариабельности 

и широкому распространению. Высокая измен-

чивость микросателлитов в основном обуслов-

лена варьированием числа повторов основного 

паттерна. Эти различия легко выявляются  

с помощью консервативных ПЦР-праймеров, 

специально разработанных для неповторяю-

щихся фланкирующих областей [10]. Помимо 

этого, SSR характеризуются высокой поли-

морфностью, что позволяет эффективно разли-

чать даже близкородственные сорта [11]. С помо-

щью микросателлитов можно контролировать 

степень гетерозиготности и оценивать насле-

дование ценных признаков, что является клю-

чевым этапом в селекционном процессе [12, 13]. 

Важным аспектом является также оценка гене-

тической однородности и чистоты сортов –  

с помощью SSR-маркеров можно выявить гене-

тические вариации внутри популяции, что 

позволяет определить степень генетической 

стабильности и однородности материала [14, 15]. 

Эти свойства делают данные маркеры незаме-

нимым инструментом для подтверждения 

гибридной подлинности, оценки чистоты гибрид-

ного материала и мониторинга передачи жела-

тельных генов, что в конечном итоге способ-

ствует повышению эффективности и точности 

селекционной работы. Наконец, SSR-анализ 

легко выполняется с помощью ПЦР-метода,  

который не требует специального и дорого- 

стоящего лабораторного оборудования [16]. 

Цель исследования – разработать под-

ходы маркер-ассоциированной селекции с исполь-

зованием SSR-маркеров для культуры льна 

(Linum usitatissimum L.). 

Научная новизна – проведение генети-

ческой паспортизации селекционно-ценных 

линий льна-долгунца и изучение родственных 

связей между ними с помощью SSR-маркеров; 

оценка разрешающей способности двух экспери-

ментальных линеек SSR-маркеров при опреде-

лении однородности линейного материала льна. 
 

 
 

1Доктрина продовольственной безопасности Российской Федерации, утвержденная Указом президента РФ 
от 21.01.2020. №20. [Электронный ресурс]. URL: http://publication.pravo.gov.ru/Document/View/ 

0001202001210021?ysclid=md4i6n8c5a226727851 (дата обращения: 15.07.2024) 
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Материал и методы. В 2024 г. в лабора-

тории молекулярно-генетических исследо- 

ваний и клеточной селекции Федерального 

научного центра лубяных культур (ФНЦ ЛК) 

проведено экспериментальное исследование  

по оценке генетической однородности и гене-

тической паспортизации 24 линий льна-дол-

гунца (табл. 1). Образцы семян селекционно-

ценных линий получены в результате реали- 

зации проекта по селекционно-семеновод- 

ческому центру ФНЦ ЛК (обособленное под-

разделение Институт льна, г. Торжок). 
 

Таблица 1 – Исследованные линии льна и их происхождение / 

Table 1 – The studied lines of flax and their origin 
 

№ 
Линия / 

Line 
Происхождение / Origin № 

Линия /  

Line 
Происхождение / Origin 

1 К-7473* Л-255 × Василек / L-255 × ‘Vasilek’ 13 К-7485* Альфа × А-93 / ‘Al'fa’ × A-93 

2 К-7474* Л-255 × Василек / L-255 × ‘Vasilek’ 14 К-7486* 
Торжокский 85 × П-3917п-6 / 

‘Torzhokskij 85’ × P-3917p-6 

3 К-7475* 
Л-255 × А-236 (Александрит) / 

L-255 × A-236 (‘Aleksandrit’) 
15 К-7487* М-291 × П-160 / M-291 × P-160 

4 К-7476* М-289 × М-290 16 К-7488* П-160 × М-244 / P-160 × М-244 

5 К-7477* П-144 × А-255 / P-144 × A-255 17 К-7489* П-160 × М-244 / P-160 × M-244 

6 К-7478* 
Викинг × Мерилин /  

Viking × ‘Merilin’ 
18 К-7490* П-154 × М-291 / P-154 × M-291 

7 К-7479* Л.252 × Мерилин / L.252 × ‘Merilin’ 19 К-7491* П-160 × М-244 / Р-160 × М-244 

8 К-7480* Лада × Л.222 / ‘Lada’ × L.222 20 К-7492* 
Л.164.8.3 × Л.1596.7.8 / 

L.164.8.3 × L.1596.7.8 

9 К-7481* 
Л.2072.6.10 × Л.1596.7.8 /  

L.2072.6.10 × L.1596.7.8 
21 К-7493* 

Л.2072.6.10 × Л.1596.7.8 / 

L.2072.6.10 × L.1596.7.8 

10 К-7482* Л.1634.8.3 × АР-2 / L.1634.8.3 × AR-2 22 К-7494* 
Л.2072.6.10 × Л.1596.7.8 / 

L.2072.6.10 × L.1596.7.8 

11 К-7483* А-93 × Тверца / A-93 × ‘Tverca’ 23 К-7495* А-93 × Тверской / А-93 × ‘Tverskoj’ 

12 К-7484* Альфа × А-93 / ‘Al'fa’ × A-93 24 К-7496* А-93 × Тверской / A-93 × ‘Tverskoj’ 

*Часть обозначения линии, принятая селекционером /  

*Part of the line designation adopted by the breeder 
 

Каждая линия льна представлена 25 инди-

видуальными растениями. Экстракцию ДНК  

из листьев растений проводили с применением 

модифицированного CTAB-метода. Опреде- 

ление концентрации и чистоты полученных  

образцов ДНК осуществляли на спектрофото-

метре NanoPhotometer NP80 (Implen). 

Полученные образцы ДНК в дальнейшем 

анализировали методом ПЦР с применением 

молекулярных SSR-маркеров. 

Для оценки генетической однородности 

линий и создания генетических паспортов исполь-

зовали две линейки SSR-маркеров – отечест-

венной (ФНЦ ЛК / ООО «Синтол») и зарубежной 

(Институт генетики и цитологии НАН Беларуси 

(ИГиЦ НАН Беларуси)) разработки. 

В первую линейку маркеров вошли микро-

сателлиты, использованные нами ранее в работах 

по изучению генетического полиморфизма 

и паспортизации сортов льна [17]. Отбор мар-

керов осуществляли на основании анализа раз-

личных баз данных нуклеотидных последо-

вательностей и обзора научных публикаций, 

посвященных молекулярно-маркерным иссле-

дованиям генетического разнообразия льна. 

С учетом показателей высокой полиморфности 

и стабильности был сформирован ряд SSR-мар-

керов, используемых для молекулярно-генети-

ческой дифференциации сортов. Выбранные 

11 пар SSR-праймеров отличались высокой и 

средней степенью полиморфизма и эффективно 

разделяли сорта по их оригинаторам. Нуклео-

тидные последовательности первого набора 

маркеров представлены в таблице 2. 

Вторая линейка маркеров, созданная  

белорусскими селекционерами [18], включает 

в себя 10 высокоинформативных SSR-маркеров. 

Она сформирована на основе глубокого анализа 

генетической изменчивости микросателлитных 

локусов льна, благодаря чему были выбраны 

наиболее полиморфные маркеры для даль-

нейших генетических исследований. Нуклео-

тидные последовательности второй линейки 

SSR-маркеров представлены в таблице 3. 
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Таблица 2 – Нуклеотидные последовательности праймеров первой линейки* из 11 SSR-маркеров льна / 

Table 2 – Nucleotide sequences of primers of the first line* of 11 SSR-markers of flax 
 

Кодировка / 

Code 

Прямой праймер 

(5’-3’ последовательность) /  

Forward primer (5’-3’ sequence) 

Обратный праймер 

(5’-3’ последовательность) /  

Reverse primer (5’-3’ sequence) 

Lin1 TTGGGATTGAGAAGAGGG ATAAGGCCAAATAGAGAGGAA 

Lin2 AGGATTACAACAAGAGAC ATATTGACAGGGGAGGAAATA 

Lin3 TTTGCAACGTCAATACCG ATATCGCCTCAATAAACAACA 

Lin4 CCTCAGTAGCATCGGTG ATATTGGCCTATAAAAAGACA 

Lin5 GAAGAAGAAGGCGGGTAC ATACACAGCTGAAAGCAAGAT 

Lin6 GGGAGAACAACAAGAGAG ATACGACAGGAACAACACG 

Lin7 GCCGCCAGAAGAAATG ATACTGGCAGCTTAATCAACC 

Lin8 TCTGGGTACAACCAGAAA ATAGACTTAGAGACGATTGG 

Lin9 CGTCTACAACTGGAGACA ATAGGCGACAAGGGAGG 

Lin10 CAACGGAGACCAAATCAG ATACCCAGTCTACTCAGCTAG 

Lin11 TAGTAATAAGAAGGAGCC ATAGCATCCAACAAAGGGTG 

*Разработка ФНЦ ЛК / ООО «Синтол» / *Developed by FSC BC / LLC «Syntol» 
 

Таблица 3 – Нуклеотидные последовательности праймеров второй линейки* из 10 SSR-маркеров льна / 

Table 3 – Nucleotide sequences of primers of the second line* of 10 SSR-markers of flax 
 

Кодировка / 

Code 

Прямой праймер 

(5’-3’ последовательность) /  

Forward primer (5’-3’ sequence) 

Обратный праймер  

(5’-3’ последовательность) /  

Reverse primer (5’-3’ sequence) 

Flu7 CATCCAACAAAGGGTGGTG GGAACAAAGGGTAGCCATGA 

Lu8 ACACTTGCTATTAGCTACAAGAGAG CAGCATCCAGAGGTTCTCAC 

Lu17 ATGATCGCATGAGCAAATTG GTTTGTGAGGTGACGGTGAG 

Lu28 TCCCAGCGAGTTTGGTGAG TGGAGGAACTAATTGTGGCAAG 

Lu3 CTTTTTTGAGTCACCAAGCC CGCTGGAGTCTGAATCCTAG 

Lu21 CCGAGTCCGAAAGAATCTGG CAGCTCCCATTGTTGTTCCC 

Lu13 TGTGCCAATAGCCATGTGAG GTATGGCTTCCTATGGGCTAAC 

Lu23 CATGACCATGTGATTAGCATCG CATAGGAGGTGGGTTGCTGC 

Flu8 TCCCGTAATATTCTATGTTCTTCC TGAGTTGGACCTTACAAGACTCA 

Flu5 TCTACAGAGTTCAATTCCCGTAA GTTGGACCTTACAAGACTCACTG 

*Разработка ИГиЦ НАН Беларуси / *Developed by IGC NAS Belarus 
 

Реакционная смесь для проведения ПЦР 

объемом 25 мкл включала в себя 20 нг иссле-

дуемой ДНК, прямой и обратный праймеры 

(оптимальные концентрации определяли экспе-

риментально), 200 мкМ dNTP, 2,5 мкМ MgCl2  

и 1 единицу Taq-полимеразы. Амплификацию 

осуществляли на термоциклере Т100 MyCycler™ 

(Bio-Rad Laboratories, Inc.) при следующем 

режиме: начальная денатурация в течение 

5 минут при температуре 94 °С; затем 35 циклов, 

включающих денатурацию при 94 °С (30 сек.), 

отжиг при температуре, подобранной для данной 

пары праймеров (45 сек.), и элонгацию при 72 °С 

(40 сек.); завершающую терминальную элон- 

гацию проводили при 72 °С в течение 5 минут. 

Фрагментный анализ осуществляли после 

предварительной денатурации полученных 

ПЦР-продуктов с добавлением формамида,  

затем образцы разделяли с помощью капилляр-

ного электрофореза на генетическом анали- 

заторе НАНОФОР 05 (ООО «НПФ Синтол»)  

с использованием молекулярного маркера СД-450 

СИНТОЛ (РФ). Полученные экспериментальные 

данные служили основой для проведения 

кластерного анализа и построения дендрограмм 

генетического подобия с помощью программ-

ного обеспечения DARwin v. 6. 
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Для оценки полиморфизма микросател-

литных локусов использован индекс PIC 

(Polymorphic Index Content):  

PIC = 1 − ∑(Pi
2)  , 

где Pi – частота i аллели, определенной в данном 

массиве. 
Результаты и их обсуждение. В резуль-

тате проведенного SSR-анализа с применением 

двух наборов маркеров были получены экспе-

риментальные данные, характеризующие гене- 

тический профиль исследуемых линий льна, 

что позволило оценить степень генетического 

полиморфизма, генетическую однородность 

и составить молекулярно-генетические паспорта. 

Изучение генетического разнообразия 24 

исследованных линий льна с помощью указан-

ных маркеров выявило достаточно высокий 

уровень полиморфности, показатели которого 

приведены в таблице 4. 

 

Таблица 4 – Характеристика полиморфных SSR-локусов, выявленных при анализе 24 исследованных 

линий льна /  

Table 4 – Characteristics of polymorphic SSR loci identified during the analysis of 24 studied flax lines 
 

Экспериментальные линейки SSR-маркеров льна /  

Experimental lines of SSR-markers for flax 

кодировка /  

code 

первая */ first* вторая** / second** 

аллели /  

alleles 
PIC 

кодировка /  

code 

аллели /  

alleles 
PIC 

Lin1 325 0 Lu17 287-289 0,430 

Lin2 425 0 Lu3 145-157 0,684 

Lin3 216 0 Lu28 167-188 0,613 

Lin4 309-318 0,471 Lu8 188-220 0,837 

Lin5 407-419 0,485 Flu7 128-148 0,554 

Lin6 164-193 0,508 Flu8 164-204 0,882 

Lin7 381-390 0,684 Lu13 373-377 0,568 

Lin8 137-155 0,712 Flu25 173-213 0,805 

Lin9 289-297 0,619 Lu21 217-219 0,485 

Lin10 265-268 0,516 Lu23 232-252 0,731 

Lin11 157-182 0,814 - - - 

Среднее на локус / Average per locus 0,437 Среднее на локус / Average per locus 0,659 

* Разработка ФНЦ ЛК / ООО «Синтол»; ** Разработка ИГиЦ НАН Беларуси /  

* Developed by FSC BC / LLC «Syntol»; ** Developed by IGC NAS Belarus 
 

В первой линейке маркеров ФНЦ ЛК 

было обнаружено 32 аллели, а во второй  

линейке ИГиЦ НАН Беларуси – 47. При этом 

количество аллелей на локус для первого 

набора варьировало от 1 до 7, а для второго –  

от 2 до 13, что свидетельствует о значительном 

генетическом разнообразии. Кроме того, на 

нескольких локусах были выявлены уникальные 

аллели, характерные для отдельных генотипов 

(К-7476*, К-7487*, К-7478*, К-7483*, К-7490*). 

Проведенный микросателлитный анализ позво-

лил выделить наиболее эффективные маркеры 

первой линейки – Lin8, Lin11, и второй линейки 

– Flu8, Lu8, Flu25. Значения коэффициента  

полиморфизма (PIC) варьировали от 0 (локус 

Lin1–Lin3) до 0,882 (локус Flu8). Среднее  

значение PIC составило 0,437 для первого  

комплекса маркеров, 0,659 – для второго. Неин- 

формативность маркеров Lin1–Lin3 в данном 

случае связана со спецификой маркерной  

линейки и происхождением исследованных 

линий из одного селекционного центра. Осталь-

ные SSR-маркеры демонстрируют достаточно 

высокий уровень полиморфизма и выявляют 

уникальные генотипы, что указывает на воз-

можность их применения для изучения внутри-

сортовой генетической вариабельности. 

Результаты определения степени внутри-

сортовой генетической однородности 24 иссле-

дуемых линий льна, рассчитанные отдельно  

по двум наборам использованных SSR-маркеров, 

представлены в таблице 5. Уровень генети-

ческой однородности выражается в процентах 

и отражает средний уровень совпадения  

аллелей в линии. 
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Таблица 5 – Уровень генетической однородности исследованных линий льна, % / 

Table 5 – Level of genetic homogeneity of the studied flax lines, % 
 

№ 
Линия /  

Line 

Экспериментальные линейки SSR-маркеров льна / 

Experimental lines of SSR-markers for flax 

первая **/ first вторая*** / second 

1 К-7473* 96 92 

2 К-7474* 92 88 

3 К-7475* 84 88 

4 К-7476* 80 84 

5 К-7477* 88 92 

6 К-7478* 80 88 

7 К-7479* 84 88 

8 К-7480* 76 84 

9 К-7481* 92 88 

10 К-7482* 88 84 

11 К-7483* 88 88 

12 К-7484* 92 84 

13 К-7485* 80 84 

14 К-7486* 80 76 

15 К-7487* 84 84 

16 К-7488* 80 80 

17 К-7489* 88 84 

18 К-7490* 88 84 

19 К-7491* 92 84 

20 К-7492* 88 80 

21 К-7493* 96 88 

22 К-7494* 84 80 

23 К-7495* 88 88 

24 К-7496* 80 76 

Среднее / Average 85,5 84 

Примечания: полужирным шрифтом выделены самые низкие значения однородности; *часть обозначения линии, 

принятая селекционером; ** разработка ФНЦ ЛК / ООО «Синтол»; *** разработка ИГиЦ НАН Беларуси /  

Notes: the lowest homogeneity values are shown in bold; *part of the line designation adopted by the breeder **developed 

by FSC BC / LLC «Syntol»; ***developed by IGC NAS Belarus 

 

Значения внутрисортовой однородности, 

рассчитанные по SSR-маркерам набора ФНЦ 

ЛК / ООО «Синтол», находятся в диапазоне 

примерно от 76 до 96 %. По маркерам линейки 

ИГиЦ НАН Беларуси эти показатели несколько 

ниже − от 76 до 92 %. Несмотря на это, оба 

набора маркеров выявили высокую степень  

однородности, что подтверждает стабильность 

исследуемых линий. Набор ФНЦ ЛК / ООО 

«Синтол» характеризуется немного более высо-

кими и вариабельными значениями однород-

ности, что, вероятно, связано с функциональ-

ными особенностями выбранных маркеров. 

Набор ИГиЦ НАНБ включает больше поли-

морфных маркеров, способных выявлять более 

широкую генетическую вариабельность. 

На основании полученных данных о генети-

ческом профиле исследуемых 24 линий льна 

были сформированы их молекулярно-генети-

ческие паспорта. Молекулярно-генетический 

паспорт сорта представляет собой уникальный 

набор аллельных профилей по определенным 

молекулярным маркерам, выраженный в виде 

последовательности букв и чисел, которые 

отображают локусы и соответствующие им 

длины аллелей. Паспорта исследованных линий 

льна, полученных с использованием двух набо-

ров SSR-маркеров, представлены в таблицах 6, 7. 
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Таблица 6 – Генетические паспорта исследованных образцов льна, полученных с использованием  

первой линейки SSR-маркеров / 
Table 6 – Genetic passports of the studied flax samples obtained using the first line of SSR markers 
 

№ Линия / Line Генетический паспорт / Genetic passport 

1 К-7473* А325В425С216 D309E407F390G180H193I137,147J268K294 

2 К-7474* А325В425С216D309E407F390G180H193I141,149J268K294 

3 К-7475* А325В425С216D309E407F390G180H193I149J265K289 

4 К-7476* А325В425С216D309E407F384G174H187I141,149J265K289 

5 К-7477* А325В425С216D309E419F381G180H193I149,155J265K294 

6 К-7478* А325В425С216D309E419F381G180H177,187I149,155J265K291 

7 К-7479* А325В425С216D309E419F390G182H187I149,155J265K289 

8 К-7480* А325В425С216D309E419F390G180H187I149,155J265K291 

9 К-7481* А325В425С216D318E407F390G182H164I137,147J265K289 

10 К-7482* А325В425С216D309E407F390G180H187I141,149J265K294 

11 К-7483* А325В425С216D309E407F390G157,166H193I141,149J265K289 

12 К-7484* А325В425С216D309E407F390G174H193I141,149J265K289 

13 К-7485* А325В425С216D309E407F390G174H193I147J265K291 

14 К-7486* А325В425С216D309E419F390G182H187I149J265K291 

15 К-7487* А325В425С216D309E419F381G182H187I141,149J265K291 

16 К-7488* А325В425С216D309E419F381G182H187I141,149J265K297 

17 К-7489* А325В425С216D309E419F381G182H187I147J265K297 

18 К-7490* А325В425С216D309E419F381G180H187I155J265K297 

19 К-7491* А325В425С216D309E419F381G182H187I141,149J265K297 

20 К-7492* А325В425С216D309E407F381G174H193I155J265K294 

21 К-7493* А325В425С216D318E419F390G182H164I149J265K291 

22 К-7494* А325В425С216D318E419F390G182H164I137,147J265K291 

23 К-7495* А325В425С216D309E407F390G161,166H164I149J265K291 

24 К-7496* А325В425С216D309E407F390G161,166H164I147,149J265K289 
 

 
 

Таблица 7 – Генетические паспорта исследованных образцов льна, полученных с использованием  

второй линейки SSR-маркеров / 
Table 7 – Genetic passports of the studied flax samples obtained using the second line of SSR markers 
 

№ Линия / Line Генетический паспорт / Genetic passport 

1 2 3 

1 К-7473* А375В219С144D287E252F210G147,157H211I200J177,188 

2 К-7474* А375В219С144D287E252F210G147,157H200,211I200J177,188 

3 К-7475* А377В219С144D287E249F210G145,155H200,211I200J167,179 

4 К-7476* А375В217С139D287E249F213G145,155H210,220I200J167,179 

5 К-7477* А377В219С144D289E252F173G155H188,200I202J177,188 

6 К-7478* А377В217С148D289E252F173G155H190,200I164J167,179 

7 К-7479* А377В217С148D289E249F210G155H204,213I200J167,179 

8 К-7480* А377В217С148D287E249F210G145,155H204,213I200J167,179 

9 К-7481* А377В219С148D287E252F173G155H190,204I164J167,179 

10 К-7482* А377В217С144D287E249F210G155H202,213I200J167,179 

11 К-7483* А373В219С128D287E246F213G145,155H200,211I202J167,179 

12 К-7484* А375В219С139D287E246F213G145,155H202,213I202J167,179 

13 К-7485* А373В219С139D287E246F213G155H210I204J167,179 
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Продолжение табл. 7 
 

1 2 3 

14 К-7486* А377В217С148D289E246F210G155H190,200I200J167,179 

15 К-7487* А377В217С148D289E246F207G145,155H206,216I197J167,179 

16 К-7488* А377В217С148D289E246F210G145,155H188,198I200J167,179 

17 К-7489* А377В217С148D289E249F210G155H188,198I200J167,179 

18 К-7490* А377В217С144D289E249F180G155H200,213I170J167,179 

19 К-7491* А377В217С148D289E249F210G145,155H188,198I200J167,179 

20 К-7492* А377В219С139D289E232,252F173G147,157H188,198I204J167,179 

21 К-7493* А377В219С148D287E252F173G155H188,198I164J167,179 

22 К-7494* А377В219С148D287E232,252F173G155H188,198I164J167,179 

23 К-7495* А377В219С128D287E249F213G155H200,210I204J167,179 

24 К-7496* А373В219С128D287E249F213G145,155H202,211I204J167,179 

*Часть обозначения линии, принятая селекционером / *Part of the line designation adopted by the breeder 

 

По результатам SSR-анализа проведен 

кластерный анализ исследованных линий льна 

для двух использованных наборов маркеров.  

С применением метода «neighbor joining method» 

(NJ) были построены дендрограммы генети- 

ческого подобия между изученными образцами. 

Дендрограмма генетического подобия 24 

линий льна, исследованных с использованием 

первой линейки 11 SSR-маркеров льна разра-

ботки ФНЦ ЛК / ООО «Синтол», представлена 

на рисунке 1. 

 
 

 
Рис. 1. Дендрограмма генетического подобия исследованных образцов, полученных с использованием 

первой линейки SSR-маркеров льна, построенная методом NJ / 

Fig. 1. Dendrogram of genetic similarity of the studied samples obtained using the first line of SSR-markers  

of flax, constructed using the NJ method 
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Анализ дендрограммы изученных линий 

выявил их разделение на три основных кластера. 

В подкластер Ia вошли линии, которые проис-

ходят от различных скрещиваний, где одним 

из родителей были линии П-160 (К-7487*,  

К-7488*, К-7489*, К-7491*), М-291 (К-7487*, 

К-7490*), сорт Мерилин (К-7478*, К-7479*). 

Особняком находится линия К-7480*, происхо-

дящая от скрещиваний линий Лада х Л.222. 

В подкластер IIa вошли линии, происхо-

дящие от различных скрещиваний, где одним  

из родителей были сорта льна-долгунца: А 93 

(К-7483*, К-7484*, К-7485*), Альфа (К-7484*, 

К-7485*), Тверца (К-7483*). Внутри этого под-

кластера отдельной группой выделены линии, 

полученные от скрещивания сорта Василек 

с линией Л-255 (К-7473*, К-7474*). Кроме того, 

в отдельный подкластер вошли линии К-7477* 

и К-7492*. 

III кластер четко разделился на два под-

кластера в соответствии с происхождением.  

Линии К-7481*, К-7493* и К-7494* получены 

из комбинаций линий Л.2072.6.10 и Л.1596.7.8. 

Линии К-7495*, К-7496* происходят от сортов 

льна-долгунца А 93 и Тверской. 

Дендрограмма генетического подобия 24 

линий льна, исследованных с использованием 

10 SSR-маркеров льна разработки ИГиЦ НАН 

Беларуси, изображена на рисунке 2. 

 
Рис. 2. Дендрограмма генетического подобия исследованных образцов, полученных с использованием 

второй линейки SSR-маркеров льна, построенная методом NJ / 

Fig. 2. Dendrogram of genetic similarity of the studied samples obtained using the second line 

of SSR-markers of flax, constructed using the NJ method 
 

При анализе дендрограммы изученных 

линий наблюдается их разделение на три  

кластера. В подкластер Ia вошли линии, которые 

происходят от различных комбинаций сорта 

А 93 с другими сортами льна-долгунца: Альфа 

(К-7484*, К-7485*), Тверской (К-7495*, К-7496*) 

и Тверца (К-7483*). Особняком в данном под-

кластере находится линия К-7476*, происхо- 

дящая от скрещивания линий М-289 и М-290. 

В подкластер Ib вошли линии, полученные  

от различных комбинаций линии Л-255 (К-7473*, 

К-7474*, К-7475*, К-7477*). 

Основную часть подкластера IIa состав-

ляют линии, происходящие от различных комби-

наций линий П-160 и М-244 (К-7487*, К-7488*, 

К-7489*, К-7491*). В отдельный подкластер IIb 

вошли линии К-7482* и К-7490*. 
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В отдельную группу в подкластере IIIа 

вошли линии, происходящие от комбинации 

линий Л.2072.6.10 и Л.1596.7.8 (К-7481*,  

К-7493* и К-7494*). Особняком в этом подкла-

стере стоит линия К-7478*, полученная при 

скрещивании сортов льна-долгунца Викинг  

и Мерилин. Линия К-7482*, происходящая  

от скрещивания линий Л.164.8.3 и Л.1596.7.8, 

выделилась в отдельный подкластер (IIIb). 

Анализ полученных дендрограмм демон-

стрирует приблизительно одинаковую разре-

шающую способность двух использованных 

линеек SSR-маркеров льна. Следует отметить 

комплементарность результатов двух приме-

ненных маркерных систем, дополняющих друг 

друга. Поскольку каждая линейка маркеров 

разрабатывалась с использованием разных теоре-

тических подходов, кластеризация образцов 

на дендрограммах отражает различные филоге-

нетические стороны исследованных форм. Все 

образцы были полностью дифференцированы, 

полученные с использованием как первой, так 

и второй линейки маркеров генетические пас-

порта можно считать достоверными, отражаю-

щими филогенетические отношения новых линий. 

Заключение. В результате проведенного 

исследования были сформированы генети- 

ческие паспорта (генетические профили) 24 

представленных образцов линий льна, что  

позволило получить подробную и достоверную 

информацию об их генетическом разнообразии 

и уникальных характеристиках. 

Продемонстрирована высокая дифферен-

цирующая способность линеек SSR-маркеров 

отечественной и зарубежной разработки, что 

подтверждает их эффективность для генети- 

ческого анализа и идентификации сортов,  

а также их потенциал для использования в селек-

ционной работе и мониторинге генетического 

разнообразия. 

Более полиморфный набор маркеров вто-

рой линейки (разработка ИГиЦ НАН Беларуси) 

может выявлять скрытые вариации, которые 

менее заметны при использовании маркеров 

первой линейки (ФНЦ ЛК / ООО «Синтол»). 

Это полезно при расширенном анализе генети-

ческой структуры, но может создавать дополни-

тельные сложности при оперативном контроле 

однородности. Высокая однородность по мар-

керам первой линейки может служить более  

весомым аргументом при регистрации новых 

сортов и защите интеллектуальной собствен-

ности, поскольку отражает стабильность гено-

типа. Можно рекомендовать комбинированное 

применение обоих наборов маркеров: первой 

линейки – для регулярного контроля селек- 

ционной стабильности и подтверждения одно-

родности; второй линейки – для углубленного 

анализа генетического разнообразия и выявле-

ния редких вариаций. 

Данные результаты создают надежную 

основу для дальнейших исследований в области 

генетики льна, способствуют улучшению мето-

дов селекции, обеспечивают инструменты  

для точной идентификации и классификации 

сортов, что важно для сохранения и рациональ-

ного использования генетических ресурсов. 
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