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ВВЕДЕНИЕ

Молекулярные маркеры — это небольшие 
сегменты ДНК, которые расположены в непо-
средственной близости от гена (или нескольких 
генов), придающего растению желаемое свой-
ство — например, бoльшую засухоустойчивость, 
— которое селекционер хочет сформировать у 

нового сорта сельскохозяйственной культуры. 
Анализ небольшого фрагмента ткани рас-

тения, например, взятого из посева нового его 
генотипа, в отношении которой проводится от-
бор, при использовании маркеров в качестве 
индикаторов («флагов») позволяет селекцио-
неру понять, имеется ли желаемый ген в новом 
растении. Если такой ген отсутствует, селекцио-
нер может сразу же перейти к анализу следую-
щего растения. (http://mrmarker.ru/p/page.php). 

MAS - Использование  ДНК-маркеров, тес-
но  сцепленных с    локусами, детерминирую-
щими агрономически важные признаки,   в ка-
честве замены  этих локусов в процессе отбора 
определённых генотипов

Основано на предположении: Маркеры мо-
гут достоверно предсказать фенотип.

С. Тэнксли был первым и среди тех, кто оце-
нил потенциаль ные преимущества отбора по 
генотипу и в 1983 г. одновременно с Жаком Бек-
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В последнее время в практической работе селекционера все более широкое применение находит 
маркер-ассоциированный отбор (marker assisted selection - МАS) – использование ДНК-маркеров, 
тесно сцепленных с локусами, детерминирующими агрономически важные признаки, что позволяет 
достоверно вести отбор по генотипу, исключая фактор влияния окружающей среды. С их помощью 
составлены подробные молекулярные карты генома человека и десятков видов растений и живот-
ных, на которые нанесены важнейшие гены, определяющие рост и развитие организмов, морфоло-
гические признаки, устойчивость к заболеваниям и другие свойства. Молекулярные маркеры широ-
ко используются в эволюционной, сравнительной, классической и многих других сферах генетики 
и геномики. Они позволяют устанавливать генетическую основу фенотипической изменчивости и 
разрабатывать стратегии по идентификации локусов хромосом, определяющих проявление количе-
ственных генов, так называемых QTL (анг. quantitative trait loci).в филогенетических исследованиях, 
появляются новые более точные методы паспортизации пород животных и сортов растений. Ис-
пользование молекулярных маркеров позволяет значительно ускорять процесс селекции (Алтухов и 
др., 2002; Банникова, 2004; Сулимова, 2004; Смарагдов, 2009; Матвеева и др., 2011; Хлесткина, 2011; 
Хлесткина, 2013). Использование молекулярных маркеров расширило пределы возможностей полу-
чения результата в биологии и сельскохозяйственном производстве с конца второй половины  XX в. 
В области эволюционной генетики применение молекулярных маркеров при сравнительном карти-
ровании позволяет локализовать геномные структурные изменения, которые произошли в процес-
се диверсификации родов и семейств растений. В классической генетике с помощью молекулярных 
маркеров стало возможным систематически анализировать факторы, влияющие на частоту и спектр 
генетической рекомбинации, а в популяционной генетике не только определять генетическое раз-
нообразие, но и измерять существующий дрейф генов. Молекулярные и иные генетические маркеры 
нашли свое применение и в количественной генетике. Они позволяют устанавливать генетическую 
основу фенотипической изменчивости и разрабатывать стратегии по идентификации локусов хро-
мосом, определяющих проявление количественных генов, так называемых QTL. Кроме того, генети-
ческие маркеры дали толчок развитию такого практического направления, как маркерная помощь 
селекции, которая уже сегодня стала действенным орудием по улучшению хозяйственно ценных ка-
честв возделываемых растений и сельскохозяйственных животных (Чесноков, 2013).
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маном  предложил использовать ДНК-маркеры 
в селекции (Beckmann, Soller, 1983; Burr et al., 
1983;Tanksley 1983; Хлесткина 2013).

В настоящее время селекция с использова-
нием молекулярных маркеров активно прово-
дится во многих развитых странах. Так во Фран-
ции с использованием молекулярных маркеров 
Lr-генов были созданы линии пшеницы с гена-
ми Lr1, Lr24 и Lr17 (Nocente et al., 2007);линии 
с генами Lr24, Lr25, Lr28, Lr29, Lr35 и Lr37 – в 
Венгрии (Vida et al.,2009); линии с генами Lr24 и 
Lr19 в – Чехии (Slikova et al., 2004).

ОБЛАСТ И ПРИМЕНЕНИЯ 
МОЛЕКУЛЯРНЫХ МАРКЕРОВ

Преимущества использования ДНК-
маркеров и применение в селекции растений. 

Анализ ДНК, который  напрямую характе-
ризует геном, а не его фенотипическое прояв-
ление, может дать устойчивые характеристики 
растения, нейтральные по отношению к среде 
обитания и практически пригодные для иден-
тификации генотипов, регистрации сортов и 
маркирования хозяйственно-ценных генов и 
признаков (http://vir.nw.ru/test/vir.nw/2014).

Число ДНК-маркеров во много раз превос-
ходит потенциал изоферментов или запасных 
белков. Кроме того, проявление их нейтрально 
по отношению к фенотипу, не является ткане-
специфичным и их можно обнаружить на любой 
стадии развития растений (Хавкин Э.Е., 1997; 
Конарев В.Г., 2002; Чесноков Ю.В., 2013).

Таким образом, перед традиционными ме-
тодами селекции «MAS» имеет следующие пре-
имущества:

-  ускорение процесса селекции и экономия 
трудовых и материальных ресурсов;

- возможность работы с признаками с трудо-
емким скринингом, а также с количественными 
признаками, имеющими полигенную природу;

- получение независимого отбора (отсут-
ствует эффект среды, независимость от этапа 
селекции, например при отборе на качество 
зерна);

- повышенная эффективность при скрещи-
вании (возможность различать на отдельных 
растениях гомозиготы и гетерозиготы, кон-
троль рецессивной аллели в гетерозиготе при 
беккроссировании).

Важнейшие области использования ДНК – 
маркеров в селекции растений:

- оценка чистоты/ идентичности сортового 
материала и оценка генетического разнообра-
зия современных сортов;

- идентификация генотипов;
- хромосомная локализация и картирова-

ние генов и локусов количественных признаков 
(QTL);

- подбор родительских пар при скрещивани-
ях и оценка потомства;

- интрогрессия генов/ QTLs в различных схе-
мах MAS;

- пирамидирование генов, т.е. объединение 
в одном генотипе нескольких генов, контроли-
рующих один и тот же признак; использование 
молекулярных маркеров позволяет идентифи-
цировать растения, имеющие более  одного гена 
устойчивости, а также выявлять генотипы, со-
держащие комбинации генов, на ранних стади-
ях, например в популяциях F2 (Давоян, Беспало-
ва, 2014);

- селекция признаков с количественным на-
следованием (Сюков, Чесноков, 2013; Хавкин, 
1997).

Среди различных сфер применения ДНК 
– маркеров первыми получили признание и 
широкое распространение методы идентифи-
кации генотипов (метод отпечатков пальцев – 
fi ngerprinting) (Хавкин Э.Е., 1997).

На сегодняшний день, молекулярные мар-
керы успешно применяются, во-первых, для 
классификации генетических коллекций, эко-
лого-физиологической группировки сортов и 
форм сельскохозяйственных культур и поиска 
благоприятных аллелей среди стародавних со-
ртов культурных растений и их дикорастущих 
сородичей при создании новых селекционно-
ценных форм; во-вторых, для генетической па-
спортизации и сертификации качества элитного 
семенного материала и идентификации сортов, 
установления степени родства между генотипа-
ми, построения родословных и подбора роди-
тельских пар при скрещивании (Чесноков Ю.В., 
2013; Хавкин Э.Е., 1997).

Примером, иллюстрирующим первое на-
правление исследований, служит определение 
генетических расстояний между 16 представи-
телями трибы Triticeae с помощью RFLP – мар-
керов, полученных на основе 21 клонированной 
последовательности. Применение RAPD – мар-
керов для изучения 88 форм из 20 популяций H. 
spontaneum Ирана, Турции, Израиля позволило 
выявить значительное генетическое разнообра-
зие дикорастущего ячменя (Чесноков Ю.В., 2013). 

Вторым направлением исследований явля-
ется применение RFLP – маркеров для иден-
тификации линий и сортов кукурузы (Хавкин 
Э.Е., 1997).

Появление молекулярных маркеров оказало 
огромное воздействие на картирование генов 
и QTLs (quantitative trait loci). Менее чем за де-
сятилетия были созданы молекулярные карты 
геномов нескольких десятков важнейших сель-
скохозяйственных культур, таких как, пшеница, 
кукуруза, рис, ячмень, рожь, сорго, овес, томаты 
(Хавкин Э.Е., 1997; Потокина, Чесноков, 2005; 
Чесноков Ю.В., 2013). Важнейшим направлени-
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ем в картировании генов с помощью молекуляр-
ных маркеров стало сравнение молекулярных 
карт растений, принадлежащих к одной круп-
ной систематической группе (например, злаков, 
пасленовых или крестоцветных), что позволяет 
проследить эволюцию хромосом и отдельных 
генов у важнейших сельскохозяйственных куль-
тур (Хавкин Э.Е., 1997).

На сегодняшний день известен целый ряд 
работ, посвященных практическому использо-
ванию QTL-анализа как для установления ме-
сторасположения на карте идентифицирован-
ных QTL, так и для их клонирования и переноса 
в селекционно значимые линии и сорта (Пото-
кина, Чесноков, 2005; Чесноков Ю.В., 2013).

Наибольшие успехи в исследовании QTLs 
были достигнуты благодаря RFLP- маркерам: 
во многих лабораториях ведется картирование 
локусов таких важнейших агрономических при-
знаков, как особенности строения растения, 
скорость развития (раннеспелость), величина, 
структура и качество урожая, а также устойчи-
вость к абиотическим и биотическим факторам 
стресса. Однако, в последние годы для картиро-
вания QTLs используют в первую очередь STS-
PCR-маркеры (Хавкин Э.Е., 1997).

Особенно значительные усилия прилага-
ются для картирования и мониторинга генов 
устойчивости к болезням и вредителям расте-
ний. ДНК-зонды позволяют установить природу 
устойчивости и, в частности, различить моно-
генную и полигенную устойчивость. За корот-
кое время с помощью RFLP – маркеров удалось 
картировать многие моногенные признаки 
устойчивости, и выявить тонкую структуру со-
ответствующих локусов (Хавкин Э.Е., 1997). В 
практическом отношении выявление молеку-
лярных маркеров, непосредственно фланкиру-
ющих гены устойчивости к патогенам (располо-
женные на расстоянии менее 5сМ), существенно 
ускоряет и облегчает перенос генов с помощью 
близкородственных и отдаленных скрещиваний 
или трансгеноза и делает его более эффектив-
ным (Хавкин Э.Е., 1997).

Работы по пирамидированию 5 генов и 2 
локусов количественных признаков устойчи-
вости к болезням (Lr19, Lr34,Sr2, Sr26,YrSp, QYr, 
sgi-7D QYr.sgi-2B) в одном генотипе пшеницы 
изложены у S.L. Sydenham (2007). D.G. Bonnett 
с соавт. (2005) провели работу по сочетанию в 
одном генотипе генов устойчивости к болезням 
(Sr2, Lr37, Yr17, Sr38) и вредителям (Cre1), генов 
карликовости (Rht-B1b, Rht8) и генов, опреде-
ляющих качество зерна (Glu-B1, Glu-D1, Glu-A3)
(Давоян,Беспалова, 2014).

Применение молекулярных маркеров зна-
чительно расширило возможности оценки ге-
нов устойчивости к неблагоприятным факторам 
внешней среды. 

С появлением высокоразрешающих методов 
гибридизации фрагментов ДНК, стало возмож-
ным определение физического положения генов 
на хромосоме по отношению к традиционным 
цитогенетическим и молекулярным маркерам 
(Хавкин Э.Е., 1997).

Менее многочисленны примеры успешного 
использования RFLP-зондов для картирования 
локусов устойчивости к абиотическим стрессам. 
Так «сильный» QTL устойчивости мягкой пше-
ницы к алюминию (85% фенотипической из-
менчивости) удалось картировать на хромосоме 
4 DL. (Хавкин Э.Е., 1997)

Значительными практическими результатами 
зарекомендовала себя также сфера применения 
молекулярных маркеров в интрогрессии новых 
генов. Примером может служить использование 
RFLP-зондов для определения хромосомного со-
става форм тритикале или применение RFLP-, 
RAPD- и STS-маркеров для контроля за интро-
грессией локусов устойчивости к патогенам либо 
локусов качества зерна в геном пшеницы от дико-
растущих сородичей (Хавкин Э.Е., 1997).

К будущим объектам или направлениям в се-
лекции пшеницы с применением ДНК-маркеров 
могут быть отнесены:

- устойчивость к  Fusarium, Septoria, гессен-
ской мухе и жёлтой пятнистости листьев путем 
пирамидирования эффективных крупных генов;

- обеспечение приемлемого атрибута качества, 
например, текстура зерна и цвет эндосперма;

- устойчивость к токсичным  почвам;
- адаптивность к абиотическим стрессам по 

средствам управления онтогенезом (Vrn, Ppd, 
Eps).

МЕТОДЫ СЕЛЕКЦИИ, ОСНОВАННЫЕ 
НА ИСПОЛЬЗОВАНИИ ДНК-МАРКЕРОВ

В настоящее время из 80 генов устойчивости 
к бурой ржавчине, описанных в каталоге генных 
символов, для 50% определены ДНК-маркеры, 
сцепленные с ними, и только для 15% маркеры 
валидированы для использования в схемах MAS 
(Леонова,2013; Давоян, Беспалова, 2014).

Валидация означает тестирование способ-
ности ДНК-маркеров предсказывать фенотип на 
широком наборе сортов, изогенных линий, по-
пуляций в различном генетическом окружении 
и в различных условиях окружающей среды (Да-
воян, Беспалова, 2014).

Методы селекции, в которых применяются 
ДНК-маркеры, разделяют на две основные груп-
пы: ОПМ и геномная селекция. 

Метод ОПМ предполагает использование 
ДНК-маркеров, тесно сцепленных с целевым 
геном, вместо или вместе с фенотипическим 
анализом. Бóльшая точность отбора достигает-
ся при использовании пары маркеров, располо-
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женных вблизи гена по разные стороны от него 
(т.е. маркеров, фланкирующих целевой ген). 
Если ген отсеквенирован и выявлены разли-
чия нуклеотидной последовательности разных 
аллелей данного гена, то можно разработать 
так называемый «внутригенный маркер». Ис-
пользование такого маркера позволит отбирать 
нужные генотипы с наиболее высокой точно-
стью. При отсутствии внутригенного или тесно 
сцепленного с геном ДНК-маркера можно ис-
пользовать более отдаленные маркеры, однако в 
таких случаях целесообразно сочетать ОПМ с по-
следующим фенотипированием. Такой комби-
нированный подход называется «тандемным» 
отбором (tandem selection), или маркер-направ-
ленным фенотипированием (marker-directed 
phenotyping). Метод ОПМ хорошо зарекомендо-
вал себя при беккроссной и линейной селекции, 
а также при создании пирамид генов (Moose, 
Mumm, 2008; Хлесткина 2013). 

При беккроссной селекции можно вести 
отбор по внутригенному маркеру (foreground 
selection), по маркерам, тесно сцепленным с ге-
ном (recombinant selection), по генетическому 
фону (background selection), а также комбини-
ровать отбор по генетическому фону с отбором 
по внутригенному маркеру или по маркерам, 
тесно сцепленным с геном. Два первых метода 
позволяют вести отбор только по целевому гену, 
контролируя передачу нужного аллеля от до-
нора реципиенту в череде поколений возврат-
ных скрещиваний. Использование значительно 
большего числа маркеров, равномерно распре-
деленных по геному, позволяет не только кон-
тролировать передачу целевого гена от донора 
реципиенту, но и ускорять восстановление гено-
ма реципиента (Хлесткина 2013). 

Для использования ДНК-маркеров в селек-
ции по тому или иному признаку требуется ин-
формация о нуклеотидных последовательностях 
генов, контролирующих данный признак, или, 
по крайней мере, о локализации их в геноме, 
а также о тесно сцепленных с ними маркерах. 
Если исходные данные отсутствуют, то необхо-
димые подготовительные исследования могут 
занять не один год. С целью экономии времени 
и средств можно проводить молекулярно-гене-
тический анализ и отбор одновременно. Такой 
подход, сочетающий метод беккроссной селек-
ции с  QTL-анализом и отбором по генотипу 
(advanced backcross  QTL analysis), в 1996 г. пред-
ложили использовать С. Тэнксли  и Дж. Нельсон 
(Tanksley,  Nelson, 1996) (Хлесткина 2013).

Снижение стоимости секвенирования ну-
клеотидных последовательностей и развитие 
методов высокопроизводительного секвениро-
вания открыли возможность массовой реализа-
ции программ полногеномного секвенирования. 
Число видов растений и животных, геном кото-

рых полностью отсеквенирован (как модельных, 
так и тех, что используются в сельском хозяй-
стве), стремительно возрастает. Секвенирова-
ние и сравнение генома разных представителей 
одного и того же вида (ресеквенирование гено-
ма) позволяют выявлять полиморфные участки 
генома и разрабатывать маркеры (как правило, 
SNP), равномерно и плотно покрывающие геном. 
К настоящему моменту разработаны полноге-
номные SNP-чипы для автоматического анализа 
полиморфизма ДНК некоторых видов растений 
и животных, имеющих сельскохозяйственное 
значение. Внедрение методов высокопроизводи-
тельного генотипирования сельскохозяйствен-
ных объектов открыло путь для применения 
нового метода селекции, основанного на анали-
зе большого числа ДНК-маркеров, равномерно 
распределенных по геному, – геномной селекции 
(Смарагдов, 2009; Хлесткина 2013). 

Помимо видов, чей геном уже отсеквениро-
ван, появилась перспектива применения геном-
ной селекции и в отношении тех видов растений 
и животных, геном которых еще не отсеквени-
рован или вовсе не изучен. Не так давно на при-
мере пшеницы было продемонстрировано, что 
в геномной селекции может быть использован 
другой метод высокопроизводительного гено-
типирования – DArT -маркеры (Charmet, 2012; 
Хлесткина 2013).

DArT отличаются от SNP тем, что для их раз-
работки не требуются данные по секвениро-
ванию генома. Геномная селекция, как и ОПМ, 
подразумевает использование ДНК-маркеров и 
отбор по генотипу. Чем же геномная селекция 
принципиально отличается от ОПМ? Во-первых, 
для геномной селекции не требуются знания о 
генах, влияющих на признаки, а значит не нуж-
ны многолетние генетические исследования, 
предшествующие селекционному процессу. 
Во- вторых, геномная селекция имеет преиму-
щество при отборе по признакам, имеющим 
сложный полигенный контроль, тогда как метод 
ОПМ, как правило, эффективен лишь в случае 
моно- или олигогенного контроля признаков. 
Тем не менее, если процесс геномной селекции 
приведет к нежелательной коселекции призна-
ков (например, повышенной молочной про-
дуктивности и предрасположенности к маститу 
у крупного рогатого скота), избежать дополни-
тельных генетических исследований, подобных 
тем, что требуются для ОПМ, не удастся (Хлест-
кина 2013).

ВЫВОДЫ

На сегодняшний день, очевидно, что селек-
ция с использованием ДНК-технологий является 
мощным инструментом для повышения эффек-
тивности селекционного процесса. Интрогрес-
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сия генов в различных схемах МAS в сравнении 
с методами традиционной селекции позволяет 
существенно сократить размер выборки, время 
при проведении беккроссов и контролировать 
длину чужеродного фрагмента (Timonova et al., 
2013; Даворян, Беспалова, 2014).

Таким образом, с развитием новых техно-
логий и методов молекулярного маркирования, 
ДНК – маркеры могут применяться на разных 
этапах селекционных программ и  вносить су-
щественный вклад в изучение природы клас-
сических генов и локусов количественных при-
знаков, картирование генов и QTLs, а также 
разработку методов переноса картированных 
генов в другие формы растений.
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PRACTICAL APPLICATION OF MOLECULAR MARKERS IN WHEAT BREEDING 
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Recently, in the practical work of the breeder selection using markers (MAS) is becoming more widely 
used (selection using markers - MAS) - the use of DNA markers that are closely related to the loci that 
defi ne the agronomically important features that makes it possible to reliably choose by genotype, 
excluding environmental infl uences. With their help, detailed molecular maps of the human genome 
and dozens of plant and animal species were compiled, on which the most important genes are used, 
determining the growth and development of organisms, morphological features, resistance to diseases 
and other properties. Molecular markers are widely used in evolutionary, comparative, classical and many 
other areas of genetics and genomics. They make it possible to establish the genetic basis of phenotypic 
variability and to develop strategies for identifying chromosome loci that determine the manifestation of 
quantitative genes, the so-called QTL (Quantitative trait locs). The use of molecular markers signifi cantly 
speeds up the selection process (Altukhov et al., 2002; Bannikova, 2004; Sulimova, 2004; Smaragdov, 2009; 
Matveeva et al., 2011; Khlestkina, 2011; Khlestkina, 2013). The use of molecular markers has expanded the 
limits of possibilities for obtaining results in the fi eld of biology and agricultural production since the end 
of the second half of the 20th century. In the fi eld of evolutionary genetics, the use of molecular markers 
in comparative mapping allows you to localize the structural changes in the genome that occurred in the 
process of diversifi cation of the genera and plant families. In classical genetics with the use of molecular 
markers, it became possible to systematically analyze factors affecting the frequency and spectrum of 
genetic recombination, and in population genetics not only to determine genetic diversity, but also to 
measure existing gene drift. Molecular and other genetic markers have been used in quantitative genetics. 
They make it possible to establish the genetic basis of phenotypic variability and develop strategies for 
identifying chromosome loci that determine the manifestation of quantitative genes, the so-called QTLs. 
In addition, genetic markers gave impetus to the development of such practical areas as assistance in the 
selection of markers, which has already become an effective tool for enhancing the economically valuable 
qualities of cultivated plants and farm animals (Chesnokov, 2013).
Keywords: molecular markers, selection, wheat.
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