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ОЦЕНКА ГЕНЕТИЧЕСКОЙ ОДНОРОДНОСТИ ЛИНИЙ  
САХАРНОЙ СВЕКЛЫ, ИСПОЛЬЗУЕМЫХ  

В КАЧЕСТВЕ КОМПОНЕНТОВ ГИБРИДОВ

В настоящее время селекция сахарной свёклы направлена в основном на создание 
высокопродуктивных гибридов на основе линейного исходного материала. Для получения 
гетерозисных гибридов важным этапом является создание константных (гомозиготных) исходных 
линий с высокой комбинационной способностью. Традиционно выровненные линии сахарной 
свёклы получают путём многократно повторяющегося отбора самоопылённых линий. Сложности 
селекции сахарной свеклы и поддержания генетической однородности обусловлены двухлетним 
циклом развития, инбредной депрессией и перекрестной несовместимостью. Для повышения 
эффективности создания и поддержания генетической однородности линий сахарной свеклы, 
используемых в качестве компонентов гибридов, начаты работы по внедрению ДНК-маркеров в 
селекционный процесс сахарной свеклы ТОО «КазНИИЗиР». В качестве материала исследований 
были использованы 20 линий сахарной свеклы коллекции КазНИИЗиР. Целью исследований 
являлось изучение генетической однородности линейного материала сахарной свеклы 
различного происхождения и уровня плоидности с использованием SSR-маркеров. В работе были 
использованы 3 SSR маркера – Bvv 21, Bvv53, Bvv 155. По результатам оценки на однородность 
установлено, что большинство проанализированных линий характеризуются средней степенью 
выровненности. Наибольшая однородность отдельных индивидуальных растений внутри линии 
по трем маркерам была отмечена по ЦМС линии ЧС 1631 (Украина), по двум маркерам у линий 
МС-7, МС-1949 (Россия).

Ключевые слова: SSR-маркер, сахарная свекла, компоненты гибрида, генетическая 
однородность, ПЦР-анализ.
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Evaluation of the genetic homogeneity  
of the sugar beet lines used as sources in hybrid production

Currently, efforts in sugar beet selection are aimed mainly at the creation of highly productive hybrid 
combinations which could be repeatedly derived from source line material. Naturally, the important step 
in this process is the development of constant homozygous source lines with high combining ability. 
Traditional approach in development of uniform sugar beet lines is based on repeated selection of self-
pollinated lines. However, biennial lifecycle, cross-incompatibility and inbreeding depression all make 
breeding and maintaining the genetic homogeneity of sugar beet a challenging endeavor. To increase 
efficiency of development and preservation of genetic homogeneity of sugar beet lines used in hybrid 
production at the LLP “KazSRIA&PG”, our biotechnology lab started working on introduction of DNA 
markers into the selection process. Twenty sugar beet lines of various origins and levels of ploidy from 
LLP “KazSRIA&PG” collection have been studied, to assess their genetic homogeneity, using three SSR 
markers: Bvv21, Bvv53 and Bvv 155. The produced data showed that the majority of lines can be char-
acterized as having average level of uniformity. The highest homogeneity among individual plants be-
longing to one line, based on data from all three markers, was estimated for CMS line MS 1631 (Ukraine) 
and by data from a set of two markers for CMS lines MS-7 and MS-1949 (Russia).

Key words: SSR-marker, sugar beet, hybrid components, genetic homogeneity, PCR analysis.
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Будандардың компоненттері ретінде қолданылатын қант қызылшасының  
линияларының генетикалық біртектілігін бағалау

Қазіргі уақытта қант қызылшасының селекциясы негізінен бастапқы материал ретінде 
линияны қолдану арқылы жоғары өнімді будандарды алуға бағытталған. Гетерозис будандарын 
алу үшін жоғары комбинациялық қабілеті бар тұрақты (гомозиготалы) бастапқы линияларды алу 
маңызды қадам болып табылады. Дәстүрлі түрде біркелкі қант қызылшасы линияларын өздігінен 
тозаңданған линияларды бірнеше рет таңдау арқылы алады. Қант қызылшасының селекциясын 
және генетикалық біртектілігін сақтау қиындықтары екі жылдық даму цикліне, инбредті 
депрессияға және айқас тозаңданудың-сәйкессіздігімен байланысты. Будандардың компоненттері 
ретінде пайдаланылатын қант қызылшасы линияларының генетикалық біртектілігін құру және 
қолдау тиімділігін арттыру үшін “ҚазЕжӨШҒЗИ” ЖШС қант қызылшасының селекциялық 
процесіне ДНҚ – маркерлерді енгізу бойынша жұмыстар бастады. Зерттеу материалы ретінде 
ҚазЕжӨШҒЗИ топтамасындағы қант қызылшасының 20 линиясы пайдаланылды. Зерттеудің 
мақсаты SSR-маркерлерін қолдана отырып, шығу тегі және плоидтылық деңгейі әр түрлі қант 
қызылшасының линияларының генетикалық біртектілігін зерттеу. Жұмыста 3 SSR маркері – Bvv 21, 
Bvv53, Bvv 155 қолданылды. Біртектілікті бағалау нәтижелері бойынша зерттелген линиялардың 
көпшілігі орташа деңгейдегі біртектілікпен сипатталғандығы анықталды. Үш маркер бойынша 
линиялар ішіндегі жекелеген жеке өсімдіктердің ең үлкен біртектілігі ЦАҰ ЧС 1631 (Украина) 
линиясында, МС-7, МС-1949 (Ресей) линиялары екі маркер бойынша анықталды.

Түйін сөздер: SSR-маркер, қант қызылшасы, буданның компоненттері, генетикалық 
біртектілік, ПЦР-талдау.

Сокращения и обозначения 

ДНК – дезоксирибонуклеиновая кислота, 
КазНИИЗиР – Казахский научно-исследователь-
ский институт земледелия и растениеводства, 
ЦМС – цитоплазматическая мужская стериль-
ность, ФАО – Продовольственная и сельскохо-
зяйственная организация, КН МОН РК – Коми-
тет науки Министерства образования и науки 
Республики Казахстан, PIC – Индекс информа-
тивности маркеров, ПЦР – Полимеразная цеп-
ная реакция, SSR – Simple Sequence Repeats, 
RAPD – Relative Afferent Pupillary Defect, AFLP 
– Amplified fragment length polymorphism, RFLP 
– Restriction fragment length polymorphism, ISSR 
– Inter Simple Sequence Repeats 

Введение

Сахарная свекла (Beta vulgaris L.) – эконо-
мически важная культура в зонах умеренного 
климата, на которую приходится примерно 25% 
мирового производства сахара. Площадь воз-
делывания сахарной свеклы по данным ФАО 
составила в 2019 году 4,6 млн. га, а производ-
ство 278,4 млн. тонн [1]. Помимо производства 
сахара, сахарная промышленность ежегодно 
производит большое количество побочных про-
дуктов, таких как патока и жом, которые широко 

используются в качестве кормовых добавок для 
домашнего скота [2, 3]. Благодаря высокому со-
держанию легко ферментируемых сахаров, жом 
и меласса обладают большим потенциалом для 
энергоэффективного производства биоэтанола 
[4, 5]. Они также представляют важное сырье 
для алкогольной, дрожжевой и фармацевтиче-
ской промышленности.

Сахарная свекла – это перекрестноопыля-
емая культура, селекция которой основана на 
скрещивании диплоидных цитоплазматических 
линий с мужской стерильностью (ЦМС) и те-
траплоидных или все чаще диплоидных линий 
опылителей, что приводит к получению три-
плоидных или диплоидных гибридов соответ-
ственно [6]. Генетическая база коммерческих 
гибридов сахарной свеклы в течение некоторо-
го времени была узкой, в основном из-за мно-
гократного использования в программах селек-
ции в качестве родительских форм ограничен-
ного числа генотипов [7]. Это вызывает инбри-
динговую депрессию и снижение генетической 
изменчивости [8]. Кроме этого проблемой в 
селекции сахарной свеклы является то, что ро-
дительские линии могут являться не однород-
ными и представлять собой смеси генотипов, 
соответственно и гибриды F1 будут состоять из 
смесей растений из различных родительских 
комбинаций. Это приводит к некоторым труд-
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ностям при испытании и регистрации гибридов 
сахарной свеклы [9].

Оценка и характеристика зародышевой плаз-
мы – это первоочередная задача, которая позво-
ляет сократить трудоемкость и затратность под-
бора подходящих родительских линий и ускоре-
ния генетического улучшения. Следовательно, 
лучшее понимание генетической изменчивости 
внутри и между популяциями, используемыми 
в качестве компонентов гибридов, а также их 
взаимоотношений, важно для эффективного от-
бора гибридных скрещиваний и дальнейшего со-
вершенствования программ селекции [10]. Для 
этого наиболее подходящими признаны методы, 
основанные на анализе молекулярных маркеров 
[11, 12].

По литературным данным, для генетическо-
го анализа сахарной свеклы были использованы 
различные типы маркеров на основе ДНК, вклю-
чая полиморфизм длины рестрикционных фраг-
ментов (RFLP) [13,14], полиморфизм длины ам-
плифицированных фрагментов (AFLP) [15,16] , 
случайно амплифицированные полиморфные 
ДНК [17], [18], межпростой повтор последова-
тельности (ISSR) [14], однонуклеотидный поли-
морфизм [19, 20] и простые повторы последова-
тельности (SSR) [9, 21].

Среди множества молекулярных маркеров 
SSR-маркеры нашли широкое применение бла-
годаря их высокой воспроизводимости, гипер-
вариабельности, мультиаллелизму, кодоминант-
ному наследованию, обширному охвату генома, 
хромосомно-специфическому расположению 
[22] и простому автоматическому обнаруже-
нию с помощью полимеразной цепной реакции. 
(ПЦР). SSR-маркеры были использованы для 
оценки генетическом разнообразия зародыше-
вой плазмы сахарной [23, 24, 25, 26]. 

В Казахстане селекция сахарной свеклы по 
полной схеме селекционного процесса ведется 
в ТОО «Казахский НИИ земледелия и растени-
еводства». В настоящее время на территории РК 
допущено к использованию 8 гибридов сахар-
ной свеклы селекции КазНИИЗиР, однако при-
менение ДНК-маркеров в селекционном процес-
се, семеноводстве для оценки чистоты линий и 
генетического разнообразия компонентов скре-
щивания почти не проводится. Опубликована 
лишь единичная работа по оценки полиморфиз-
ма образцов сахарной свеклы с использованием 
RAPD маркеров [27]. В настоящее время в рам-
ках проектов гранта КН МОН РК начаты работы 
по внедрению ДНК-маркеров в селекционный 
процесс сахарной свеклы ТОО «КазНИИЗиР».

В данной экспериментальной работе была 
поставлена цель по изучению генетической од-
нородности линейного материала сахарной све-
клы различного происхождения, уровня плоид-
ности с использованием SSR-маркеров.

Материал и методика исследований 

Материал исследований. Материалом ис-
следований служили 20 линий, используемых в 
качестве компонентов гибридов коллекции Каз-
НИИЗиР (таблица 1). Материал коллекции пред-
ставлен образцами, полученными из ФГБНУ 
«Всероссийский научно-исследовательский 
институт сахарной свёклы и сахара имени А.Л. 
Мазлумова» (г. Рамонь, Россия), ФГБНУ «Фе-
деральный исследовательский центр институт 
цитологии и генетики сибирского отделения 
российской академии наук», Института биоэнер-
гетических культур и сахарной свеклы (г. Киев, 
Украина) в различные годы и образцы селекции 
КазНИИЗиР.

Методы исследований. Выделение геном-
ной ДНК проводили из проростков сахарной 
свеклы в фазу первой пары настоящих листьев 
с использованием методики DeLaporta S.L.. 
[28]. ДНК линий были представлены 20 ин-
дивидуальными растениями. Качество выде-
ленной ДНК определяли методом электрофо-
реза в 1 %-ном агарозном геле в присутствии 
бромистого этидия. Измерение концентрации 
ДНК проводили спектрофотометрическим ме-
тодом, который основан на отношении длин 
волн при максимальной фотометрической аб-
сорбции нуклеиновых кислот при 260 нм и 
280 нм на приборе Jenway (Англия). Для оцен-
ки генетического разнообразия использован 
метод поли меразной цепной реакции (ПЦР). 
ПЦР-анализ проводили в амплификаторе 
«Eppendorf Mastercycler pro» (Германия). В 
работе использовали 3 SSR маркера – Bvv 21, 
Bvv53, Bvv 155 согласно публикации Smulders 
M.J., 2010 (синтез ООО «Биолабмикс», Рос-
сия, г. Новосибирск) 

Реакционная среда для ПЦР-амплификации 
состояла из 15 мкл: 2 мкл (50 ng) исследуемой 
ДНК, 1,5 мкл реакционный буфер (10 × TagBuf-
fer с KCl), 0,7 мкл dNTP (4 mМ) смесь четырех 
dNTP (ООО «Синтол», г. Москва, Россия)), 0,5 
мкл БСА («Thermo Scientific», США), по 0,5 мкл 
каждого праймера («Биосан», г. Новосибирск, 
Россия), 2 мкл (25 mМ) MgCl2, 0,15 мкл (5u/µl) 
Taq-полимеразы (ООО «Биосан», г. Новоси-
бирск, Россия), 7,15 мкл вода стерильная.
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Таблица 1 – Перечень линий сахарной свеклы

№ Номер каталога Наименование Гибрид/линия Плоидность Происхождение
1 2223 СОАН-5 линия диплоид Россия-Казахстан
2 2262 СОАН-22 линия диплоид Россия-Казахстан
3 2128 СОАН-98 линия диплоид Россия-Казахстан
4 2094 Ян-40 линия диплоид Польша – Казахстан
5 2217 Вп-24 линия диплоид Украина-Казахстан
6 2144 Вп-44 линия диплоид Украина-Казахстан
7 2182 2698/1-9 линия диплоид Казахстан
8 2210 2698/1-9РЦ линия диплоид Казахстан
9 2221 SEM линия диплоид Россия-Казахстан
10 2285 Ирис А0 апозиготическая 

линия
триплоид Казахстан

11 2241 Ирис А2 триплоид Казахстан
12 2286 Ленора А0 апозиготическая 

линия
триплоид Казахстан

13 2240 Ленора А1 триплоид Казахстан
14 2291 ЧС 97 линия диплоид Украина
15 2333 ЧС 1611 линия диплоид Украина
16 2334 ЧС 1631 линия диплоид Украина
17 2335 МС – 7 линия диплоид Россия
18 2336 МС- 1949 линия диплоид Россия
19 2337 0-тип линия диплоид Казахстан
20 2338 Тетраплоид СЦ линия тетраплоид Казахстан

Для проведения полимеразной цепной реак-
ции применяли следующие температурные ре-
жимы: 940С-3мин, 30 циклов (940С-30с, 530С- 30 
с., 720С- 60 с), 720С-3 мин.

Разделение продуктов амплификации про-
водили в 8 %-ом полиакриламидном геле 
(«Merck», Германия) окрашенных бромистым 
этидием. Визуализацию продуктов амплифика-
ции проводили в гельдокументирующей камере 
(Quantum ST 4, Франция). В качестве маркеров 
молекулярных весов использовали ДНК маркер 
«Step50» plus (ООО «Биолабмикс», Россия, г. 
Новосибирск), 

Идентификацию размеров ПЦР фрагментов 
проводили в гельдокументирующей системе 
Quantum–ST4 (Франция). 

Индекс информативности маркеров PIC 
(polymorphism information content) вычисляли по 
формуле (Rold´an-Ruiz I. et. al., 2000): PICi = 2fi 
(1 – fi), где PICi – полиморфное информационное 
содержание маркера «i», fi – частота амплифици-
рованного аллеля (полоса присутствует) и (1 – fi) 
частота нулевого аллеля (полоса отсутствует)».

Результаты исследований и обсуждение

При получении гетерозисных гибридов се-
лекционеры используют константные (гомози-
готные) исходные линии с высокой комбина-
ционной способностью. Выровненные линии 
сахарной свёклы получают путём многократно 
повторяющегося отбора самоопылённых линий 
[29, 30]. Для оценки генетической однородности 
20 линий сахарной свеклы, используемых в ка-
честве компонентов гибридов были изучены 20 
отдельных индивидуальных растения по 3 SSR 
– маркерам (Bvv 21, Bvv53, Bvv 155). 

По изучаемым SSR-маркерам выявлен поли-
морфизм микросателлитных локусов линий са-
харной свеклы. Наибольшее количество аллелей 
(4) было детектировано у маркера Bvv 53 (ри-
сунок 1). Значение PIC по маркерам составило: 
Bvv21 – 0,30%, Bvv53 – 0,23%, Bvv155 – 0,20%. 

Анализ ДНК спектров в разрезе индивиду-
альных растений показал, что изучаемые ли-
нии сахарной свеклы не достаточно однородны 
(таблица 2). Гетерогенность по всем трем мар-
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керам зафиксирована по таким образцам как 
О-тип, Вп-24, ЯН-40, СОАН-98, Ирис А0 (ри-
сунок 2а). Это видимо, связано с трудностями 
ведения селекции сахарной свеклы как пере-
крестно-опыляемой культуры и необходимости 
проведения постоянного контроля за чистотой 
получения самофертильных линий – опылите-
лей, закрепителей стерильности и поддержания 
ЦМС – форм. Генетическая неоднородность и 
отличия отдельных индивидуальных растений 
внутри сортов и линий сахарной свеклы так же 
были отмечены в исследованиях таких авторов 
как Riek J. с соавт, по оценке сахарной свеклы 
по различимости, однородности стабильности 
с помощью данных AFLP [31], Федуловой Т.П. 

и с соавт, в работе по возможности примене-
ния SSR-маркеров для оценки однородности 
образцов сахарной свеклы [32], Шилова И.А. 
по оценке МС-линий, линий О-типа, линий-
опылителей с использованием микросателлит-
ных маркеров [33]. Отсутствие генетической 
однородности и выровненности среди линий 
сахарной свеклы, используемой в качестве 
компонентов гибридов приводит к получению 
не однородных гибридов F1. Неоднородность 
коммерческих гибридов является проблемой, 
не позволяющей пройти данным гибридам те-
стирование на отличимость, однородность и 
стабильность (DUS – Distinctness, Uniformity 
and Stability) [31]. 

 
Рисунок 1 – Электрофореграммы линий сахарной свеклы по SSR-маркеру Bvv53

Таблица 2 – Результаты оценки линии сахарной свеклы на однородность с использованием SSR маркеров

№ Наименова-
ние

Bvv21 Bvv53 Bvv155

Длина ПЦР 
продукта, п.н.

% встре-
чае-мости 
аллелей

Длина ПЦР про-
дукта, п.н.

% встречае-мо-
сти аллелей

Длина ПЦР продук-
та, п.н.

% встре-
чае-мости 
аллелей

1 2698/1-9 250, 285 70/30 185, 216, 185/216, 
216/250 40/10/40/10 250, 298, 200/298, 

250/298 10/40/10/40

2 Вп-24 250, 285, 
250/285 30/30/40

185, 185/200, 
185/200/216, 
185/216/250

20/20/10/50 250, 298, 250/298 10/60/30

3 О-тип 250, 285, 
250/285 20/50/30 185, 216, 185/200, 

185/250, 200/216 50/10/20/10/10 250, 298, 200/298, 
250/298 10/60/10/20

4 Ленора А0 250, 285 20/80 185, 185/200, 
185/250 70/20/10 298 100

5 Ирис А0 250, 285 80/20 185, 200, 185/200 50/10/40 250, 298, 200/298, 
250/298 10/50/10/30

6 Тетраплоид 
СЦ 250, 285 80/20 185, 185/200, 

185/216, 200/216 60/10/20/10 250, 298, 200/298, 
250/298 20/60/10/10

7 Ирис А2 250, 285 20/80 185, 185/200, 
185/250, 200/250 40/30/20/10 298, 250/298 90/10

8 СОАН-22 250, 285 50/50 185, 185/216 80/20 298 100
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№ Наименова-
ние

Bvv21 Bvv53 Bvv155

Длина ПЦР 
продукта, п.н.

% встре-
чае-мости 
аллелей

Длина ПЦР про-
дукта, п.н.

% встречае-мо-
сти аллелей

Длина ПЦР продук-
та, п.н.

% встре-
чае-мости 
аллелей

9 Ленора А1
250, 285, 
250/400 40/40/20 185, 185/200, 

185/216 60/10/20 298, 200/298, 
250/298 70/10/20

10 СОАН-98 250, 285, 
250/285 20/50/30 185, 200, 216, 

185/250 50/30/10/10 298, 200/250, 
250/298 70/10/20

11 Ян-40 250, 285, 
250/285 10/20/70 185, 200, 185/200, 

185/216 20/40/20/20 298, 250/298 70/30

12 Вп-44 285, 250/285 70/30 185 100
298, 200/298, 
200/250/298, 

250/298
40/10/20/30

13 МС-7 250, 285, 
250/285 10/80/10 185 100 298 100

14 2698/1-9РЦ 250, 285, 
250/285 20/20/60 185 100 200, 298, 200/298, 

250/298 10/60/10/20

15 СОАН-5 250, 285, 
250/285 10/40/50 185/200 100 298, 250/298 80/20

16 SEM 250, 285, 
250/285 20/50/30 185/200 100 298, 250/298 40/60

17 ЧС-1611 250, 285, 
250/285 20/10/70 185/200 100 298, 250/298 20/80

18 ЧС-1631 250/285 100 185/200 100 298 100

19 ЧС-97 285, 250/285 50/50 185/200 100 298, 250/298 30/70

20 МС-1949 250, 285, 
250/285 30/60/10 185 100 298 100

Продолжение таблицы 2

Наибольшая однородность отдельных инди-
видуальных растений внутри линии по трем 
маркерам (100%) была отмечена по ЦМС линии 
ЧС-1631 (Украина), по двум маркерам у линий 
МС-7, МС-1949 (Россия), рисунок 2а, таблица 
2. Однородность таких ЦМС-линий сахарной 
свеклы достигается множественными возрат-
ными скрещиваниями с линиями О-типа. Так 
же достаточно высокую однородность показали 
апози готическая линия Ленора А0 по трем мар-
керам (70-100%)., ВП-44 по трем маркерам 60-
100%, СОАН-22 по двум маркерам (80-100%), 
таблица 2. 

Важность и надежность использование 
молекулярных маркеров для оценки однород-
ности и стабильности генотипов отмечается 
многими исследователями [34, 35, 36, 37]. Ге-
нетическая характеристика с помощью моле-
кулярных маркеров является воспроизводи-
мым инструментом идентификации в отличие 
от морфологической. Известно, что некоторые 

морфологические маркеры не дают четких ре-
зультатов при изменении условий окружающей 
среды, поэтому их применение является не до-
статочным [387, 398].

В связи с необходимостью получения одно-
родных гибридов сахарной свеклы использова-
ние ДНК–маркеров в гибридной селекции долж-
но стать неотъемлемой частью селекционного 
процесса. Это широко практикуется в крупных 
селекционных центрах по созданию гибридов 
сахарной свеклы на ЦМС основе. Однако их 
использование в отечественных селекционных 
программах ограничивается низким финансиро-
ванием. ЦМС-формы, выделенные в наших ис-
следованиях как чистые линии (ЧС-1631, МС-7, 
МС-1949) должны поддерживаться в чистоте. 
Для линий-опылителей, линий стабилизаторов 
одноростковости, показавших гетерогенность 
требуется тщательная очистка и браковка с ис-
пользованием морфологических и ДНК – мар-
керов.
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а б
а – линии МС-7, ЧС1631, показавшие однородность; б – линии ВП-24, Ирис А0, показавшие гетерогенность

Рисунок 2 – Результаты оценки однородности линий сахарной свеклы с использованием SSR-маркеров

Большинство исследований по использова-
нию ДНК-маркеров в селекционном процессе 
направлены на оценку генетического разно-
образия, отдаленности или близости линий с 
целью подбора родительских пар для скрещи-
вания и получения гетерозисного эффекта [23, 
26, 33, 40]. В наших исследованиях в связи с 
неоднородностью линейного материала класте-
ризация полученных результатов не была про-
изведена.

Заключение

В результате генетического анализа 20 ли-
ний сахарной свеклы высокая степень однород-
ности выявлена у 3 –х ЦМС линий (ЧС-1631, 
МС-7, МС-1949), полученных из Института 
биоэнергетических культур и сахарной свеклы 
(г. Киев, Украина) и ФГБНУ «Всероссийский 
научно-исследовательский институт сахар-
ной свёклы и сахара имени А.Л. Мазлумова»  
(г. Рамонь, Россия). Данные линии рекомен-
дуются как выровненные для использования 
в качестве материнских форм при создании 
новых гибридов в отечественных программах 
селекции. 

Достаточно высокую однородность в преде-
лах 60-100% показали линии Ленора А0, ВП-44 
и СОАН-22.

60% проанализированных линий сахарной 
свеклы характеризовались средней и низкой сте-
пенью однородности. 

Использование SSR-маркеров позволяет 
давать генетическую характеристику каждой 
линии, обеспечивает оценку генетической вы-
равненности и однородности. Для линий-опыли-
телей, линий стабилизаторов одноростковости, 
показавших гетерогенность рекомендуется до-
полнительная очистка с использованием морфо-
логических и ДНК-маркеров. При поддержании 
генетической чистоты самоопыленных линий 
сахарной свеклы необходимо введение контроля 
с использованием ДНК-маркеров.
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