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Вид Brassica rapa L. включает в себя листовые и корнеплодные культуры, выращиваемые во многих странах мира. Уточнение генетических 
взаимосвязей и структуры популяции позволяет точнее подбирать формы для дальнейшей селекции с использованием генетически отличимых 
форм. Коллекция B. rapa собранная в ВИР, состоит из 1750 образцов, представляющих различные подвиды и страны происхождения, и является 
хорошим инструментом для изучения многообразия культурных форм с использованием молекулярно-генетических методов. Целью 
исследования было провести оценку генетического разнообразия образцов коллекции B. rapa и уточнить внутривидовые взаимоотношения 
при помощи молекулярных маркеров. Молекулярный скрининг 80 образцов с использованием 16 микросателлитных маркеров выявил аллели 
размером от 85 до 460 пн при среднем 7,8 числе аллелей на локус. Средний показатель индекса информационного полиморфизма (PIC) 
составил 0,278, а показатель ожидаемой гетерозиготности (H) в среднем составил 0,35. Идентифицированы редкие и уникальные аллели 
для образцов пекинской капусты (к-63 и к-108), образцов японских листовых овощей (к-217 и к-335) и репы (к-738). Выявлены аллели 
локусов BRMS-007 (123 пн) и BRMS-034 (136 пн) характерные только для образцов реп, сурепиц и сарсонов. Проведён анализ in silico пар 
праймеров для уточнения размеров ожидаемых фрагментов согласно референсному геному CAAS_Brap_v3.01 линии пекинской капусты 
Chiifu-401-42. Филогенетический анализ проводили с использованием программы STRUCTURE, что привело к распределению образцов 
на четыре кластера, согласно ботанической классификации: пекинская капуста; китайская и розеточная капуста; японские листовые овощи, 
ноздреватая, пурпурная, японская капуста и гибридные формы; образцы репы и сурепицы.
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The species Brassica rapa L. includes leafy and root crops grown in many countries of the world. Clarification of genetic relationships and population 
structure allows for a more accurate parental line selection for further breeding using genetically distinct forms. The B. rapa collection maintained at 
VIR contains 1750 accessions representing different subspecies and countries of origin, and it is a good tool for studying the diversity of cultivated forms 
using molecular genetic methods. The aim of the study was to investigate the genetic diversity and clarify the relationships within the B. rapa species 
using molecular markers. Molecular screening of 80 accessions using 16 microsatellite markers revealed alleles ranging in size from 85 to 460 bp with 
an average of 7.8 alleles per locus. The average polymorphic index content (PIC) was 0.278, and the expected heterozygosity (H) averaged was 0.35. 
Rare and unique alleles were identified for Beijing cabbage (k-63 and k-108), Japanese leafy vegetables (k-217 and k-335) and turnip (k-738) samples. 
Alleles of SSR loci BRMS-007 (123 bp) and BRMS-034 (136 bp) were identified, which are characteristic only of accessions of turnips, rapeseed and 
sarsons. In silico analysis of primer pairs was performed to clarify the sizes of expected fragments relative to the reference genome CAAS_Brap_v3.01 
of Chinese cabbage line Chiifu-401-42. Phylogenetic analysis was performed using the STRUCTURE program and resulted in the distribution of 
accessions into four clusters according to botanical classification: Chinese cabbage; pakchoi, tatsoi; Japanese leafy vegetables, wutacai, tsoisum, 
mizuna and mibuna (kyona) and hybrid forms; turnip and rape accessions.
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Введение

Brassica rapa  L. (2n=20, геном АА)  – первый домес
тицированный вид рода Brassica, произошедший от 
Brassica oleracea  L. (2n=18, геном СС) (Gomez-Campo, 
Prakash, 1999). В него входят различные экономически 
важные культуры. Особой ценностью вида является его 
скороспелость, продуктивность и ценный биохимический 
состав. Вид B.  rapa включает в себя различные по цели 
выращивания культуры: овощные, масличные, кормовые, 
пряно-вкусовые и декоративные, которые подразделяют 
на листовые и корнеплодные формы.

Первоначально центром происхождения вида B.  rapa 
постулировали Средиземноморье, откуда вид распро-
странился на север и восток – в Германию и центральную 
Европу и, в конечном счёте, в Азию. Попутно, при возде-
лывании, развились различные местные формы. Капуста 
попала в Китай через Монголию, а в Японию была заве-
зена либо через Китай, либо через Сибирь (Dixon, Wells, 
2024). Листовые формы с древних времён традиционно 
возделывают на территории Китая, Японии и Кореи, где 
они до сих пор имеют лидирующие позиции среди овощ-
ных культур.

Подвиды листовых культур восточноазиатских капуст 
B.  rapa включают в себя китайскую капусту или пак-
чой (ssp. chinensis (L.) Hanelt), пекинскую (ssp. pekinensis 
(Lour.) Hanelt), ноздреватую (var.  narinosa (Bailey) 
Hanelt), пурпурную (var. purpuraria (Bailey) Bailey), розе-
точную (var.  rosularis (Tsen  & Lee) Hanelt), японскую 
(ssp.  nipposinica (Bailey) Hanelt), листовую репу кома-
цуна (ssp.  rapa  L. f.  komatsuna). Корнеплодные формы, 
репу и турнепс, относят к подвиду ssp.  rapa  L. Сурепи-
цы (ssp. oleifera (DC.) Metzger) разделяют на яровые 
(f.  annua) и озимые (f.  biennis), а сарсоны подразделяют 
на коричневые (ssp.  dichotoma (Roxb.) Hanelt) и жёлтые 
(ssp. trilocularis (Roxb.) Hanelt) (Qi et al., 2017).

Первые работы по изучению представителей видов 
Brassica с использованием молекулярных маркеров по-
явились в конце ХХ века (Landry et  al., 1992; Kresovich 
et  al.,1995). Микросателлитные или SSR-маркеры, осно-
ваны на уникальных последовательностях ДНК, флан-
кирующих короткие, преимущественно ди- и трину-
клеотидные повторы. Данный тип маркеров имеет 
наибольший потенциал для исследований в области эво-
люционной и популяционной генетики, а также для изу-
чения генетических коллекций, за счёт их высокого уров-
ня полиморфизма, экономичности, простоты постановки 
эксперимента и воспроизводимости результатов в раз-
личных лабораториях. Эффективность SSR-маркеров 
была показана в исследованиях на различных культурах, 
в частности, на различных видах рода Brassica. Впер-
вые SSR-маркеры для генетических исследований видов 
Brassica были разработаны в начале XXI века (Lowe 
et al.,2002; Suwabe et al., 2002; Plieske, Struss, 2001).

В 2002 году были выделены микросателлиты у B. rapa 
(Suwabe et al., 2002). Всего в работе были получены специ-

фические пары праймеров для 36 полиморфных микро-
сателлитных локусов, названные семейством BRMS. 
Исследователями было идентифицировано 232 аллеля 
у 19 сортов B.  rapa (Suwabe et  al.,2002). В дальнейшем 
этой группой исследователей было продолжено изучение 
характеристик микросателлитов генома B.  rapa в целях 
их использования для сравнительной геномики кресто-
цветных (Suwabe et  al., 2004). В 2004 году проведено 
исследование по разработке микросателлитов для постро-
ения генетических карт и селекции с помощью марке-
ров в культурах рода Brassica (Lowe et al., 2004). Создан 
набор из 398 маркеров на основе простых микросател-
литных последовательностей для использования в гене-
тических исследованиях четырёх видов Brassica (B. nigra, 
B.  oleracea, B.  rapa и B.  napus). SSR полиморфные мар-
керы в количестве 86 были разбиты на группы, префик-
сы которых соответствовали определённым видам: Ni  – 
B. nigra, Ol – B. oleracea, Ra – B.  rapa, и Na – B. napus. 
Однако авторы обращают внимание на то, что ряд мар-
керов был полиморфен более чем у одного изученного 
вида. В другом исследовании SSR-маркеры использовали 
для оценки взаимосвязей между экономически важными 
листовыми видами Brassica (Celucia et al., 2009). Исполь-
зуя 54 SSR-маркера и выборку из 94 образцов в результате 
скрининга и последующего филогенетического анализа 
была подтверждена тесная генетическая связь между под-
видами B. rapa ssp. chinensis и ssp. parachinensis, а образ-
цы B.  oleracea сгруппировались в отдельный кластер. 
Микросателлитные маркеры успешно используют для 
классификации образцов B.  rapa. В исследовании (Kubo 
et  al., 2019a) была проведена филогенетическая класси-
фикация выборки из 50 образцов различных предста-
вителей вида B.  rapa, а именно: броколетто, репа кочан-
ная, листовая китайская капуста, японские образцы 
типа «nabana». Для этого в предыдущих исследованиях 
использовали восемь SSR-маркеров, разработанных для 
китайской капусты (Suwabe et al., 2002; 2006). По резуль-
татам микросателлитного скрининга было построено 
филогенетическое древо, которое разделило образцы на 
четыре группы по происхождению и по потребляемым 
в пищу органам. В целом, маркеры SSR и ISSR исполь-
зуются для изучения генетического разнообразия видов 
Brassica (Cui et al., 2008; Thakur et al., 2021), коллекцион-
ных и местных образцов B. rapa (Chen et al., 2017; 2020).

Для идентификации аллелей микросателлитных мар-
керов применяют капиллярный электрофорез, а так-
же используют электрофорез в концентрированном 
агарозном геле для более точного разделения мелких 
фрагментов. Работы, проведённые на культурах Triticum 
aestivum  L., Brassica juncea  L. Czern.  & Coss и Vigna 
radiata  L.  Wilczek подтверждают возможность иденти-
фикации ожидаемых фрагментов SSR-локусов и оцен-
ки полиморфизма аллельных вариантов при применении 
метода разделения ПЦР-продуктов в концентрирован-
ном 3,5% агарозном геле (Mekonnen et  al., 2019; Singh 
et al., 2022; Saini et al., 2024). Данный метод был успешно 
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использован при проведении молекулярно-филогенети-
ческих исследований образцов рода Brassica  – B.  juncea 
и B.  oleracea с применением SSR-маркеров семейств 
BRMS-, Na-, Ol-, KS- (Singh et al., 2017; Fateev, Artemyeva, 
2020; Singh et al., 2022), использованных в данном иссле-
довании.

Для уточнения филогенетических отношений исполь-
зуют не только микросателлитные, но и другие моле-
кулярные маркеры, например маркеры амплифициро-
ванных областей с охарактеризованной нуклеотидной 
последовательностью (SCAR). Ранее 14 SCAR-марке-
ров были использованы для изучения 77 образцов шести 
культурных видов Brassica, и образцов семи диких видов 
Brassica, для проверки возможности амплификации этих 
маркеров у разных видов (Pankin, Khavkin, 2011). В рабо-
те показана возможность использования данного типа 
маркеров для идентификации видов, в частности видов 
с В-геномом и их природных гибридов.

Линия пекинской капусты Chiifu-401-42 была пер-
вым представителем диплоидного вида рода Brassica, для 
которого в 2011 году было проведено полное секвенирова-
ние генома (Wang et al., 2011). На данный момент актуаль-
ной является сборка референсного генома CAAS_Brap_
v3.01, представленная в базе данных NCBI.

Мировая коллекция отдела генетических ресур-
сов растений овощных и бахчевых культур Всерос-
сийского института генетических ресурсов растений 
им.  Н.И.  Вавилова (ВИР) на 2024 год содержит 1750 
образцов B.  rapa и 353 образца масличных культур раз-
личного селекционного статуса. Сформированная на 
основе мировой коллекции ВИР стержневая коллек-
ция отражает широкое ботаническое разнообразие вида 

B.  rapa. Использование стержневой коллекции для изу-
чения генетического разнообразия и выявления дешё
вых, удобных маркерных систем с целью идентификации 
отдельных подвидов или сортотипов является перспек-
тивным направлением работы с коллекционным материа-
лом, собранным в ВИР.

Основной целью данного исследования было изуче-
ние генетического разнообразия образцов B. rapa стерж-
невой коллекции ВИР при помощи молекулярно-гене-
тических маркеров. В задачи входило: выделение ДНК, 
подбор полиморфных молекулярных маркеров, проведе-
ние скрининга образцов коллекции, филогенетический 
анализ.

Материалы и методы

Растительным материалом для проведения исследо-
вания послужили 73 образца стержневой коллекции вида 
Brassica rapa  L. из мировой коллекции ВИР. Выборку 
дополнили пять образцов репы из Японии и Китая, обра-
зец пекинской капусты к-308 из Южной Кореи и обра-
зец китайской капусты к-116 Тайсай из Испании, ранее не 
входившими в стержневую коллекцию (табл. 1). В выбор-
ку вошли представители листовых культур из Китая, 
Канады, Кореи, России, Японии и стран Средней Азии. 
Корнеплодные репы представлены образцами селекции 
Дании, Нидерландов, России, Китая, Украины и Японии. 
Образцы сурепиц, яровой, озимой и лесной дикой, а так-
же жёлтых и коричневых сарсонов, в данном исследова-
нии происходят из Индии, Испании, Китая, Перу, Туни-
са и Швеции.

Таблица 1. Список образцов коллекции вида Brassica rapa L. из мировой коллекции ВИР
Table 1. List of accessions from the collection of Brassica rapa L. species in the VIR global collection

№ Номер в каталоге 
ВИР/  
VIR catalogue 
number

Название образца/ 
Accession name

Происхождение/ 
Origin

Сортотип/ Cultivar 
type

Подвид, разновидность/ 
Subspecies, variety

1 к-372 ‘Bansei Mana’ Япония Мана Японские листовые овощи
2 к-98 ‘Osaka Market’ Япония Сирона
3 к-217 ‘Okute Osaka Shirona’ Япония Сирона
4 к-100 ‘Hikoshima spring’ Япония Чиримен
5 к-335 ‘Hiroshimana’ Япония Хирошимана
6 к-238 ‘Nagoya Market’ Япония Нагасаки
7 к-53 ‘Местный’ Казахстан Сяо ssp. pekinensis (Lour.) Hanelt 

(пекинская)8 к-74 ‘Сяобайкоу’ Китай Сяо
9 к-89 ‘Доу-образная раннеспелая’ Китай Сяо
10 к-58 ‘Би-це’ Киргизия Шантунг
11 к-210 ‘Kariba Cento’ Япония Шантунг
12 к-108 ‘Местный’ Китай Шантунг
13 к-132 ‘Kasin’ Япония Касин
14 к-247 ‘Хасинбечу’ Ю.Корея Касин
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№ Номер в каталоге 
ВИР/  
VIR catalogue 
number

Название образца/ 
Accession name

Происхождение/ 
Origin

Сортотип/ Cultivar 
type

Подвид, разновидность/ 
Subspecies, variety

15 к-122 ‘Лен-син-дзон’ Китай Чосен ssp. pekinensis (Lour.) Hanelt 
(пекинская)16 к-207 ‘Chosen’ Япония Чосен

17 к-63 ‘Местный’ Китай Аити
18 к-131 ‘Aichi’ Япония Аити
19 к-111 ‘Nozaki Early’ Япония Нозаки
20 к-327 ‘Nozaki Harumaki’ Япония Нозаки
21 к-103 ‘Kaga’ Япония Кага
22 к-88 ‘Цзюй-син-бао-тоу-бай-

цай’
Китай Кага

23 к-127 ‘Hotoren’ Япония Хоторен
24 к-110 ‘Matsushima №2’ Япония Чи-фу
25 к-222 ‘Kensin’ Япония Кенсин
26 к-164 ‘Michihli’ Канада Гранат
27 к-71 ‘Хэ-тоу-вень’ Китай Гранат
28 к-56 ‘Да-цин-коу’ Китай Да-цин-коу
29 к-128 ‘Цужита’ Япония Да-цин-коу
30 к-198 ‘Местный’ Китай Да-цин-коу
31 к-139 ‘Дунганская’ Казахстан Дунганская
32 к-308 Naesuhbaekno-baechu Ю. Корея
33 к-96 Шантай Китай   Стабильные гибриды между 

подвидами34 к-302 Тохоку F1 Гуриин Дэ бюу Япония
35 к-331 White Long Petiole Япония
36 к-436 Benri-Na (Benrina) Япония
37 к-75 ‘Пиорбай’ Китай Пиорбай ssp. chinensis (L.) Hanelt 

(китайская)38 к-77 ‘Сыюсман’ Китай Сыюсман
39 вр. к-930 ‘Майская 8’ Китай Сыюсман
40 к-46 ‘Тай-на’ (Салат японский) Россия Тайсай
41 к-106 ‘Янцай’ Китай Тайсай
42 к-214 ‘Nicanme Jukijiro Taisai’ Япония Тайсай
43 к-195 ‘Местный’ Китай Ю-тсай (var. Utilis)
44 к-203 ‘Ching Pamg Yu Tsai’ Китай Ю-тсай (var. Utilis)
45 к-116 ‘Taisai’ Испания Тайсай
46 к-84 ‘Хэе-ю-та-цай’ Китай Та-гу-цай var. rosularis (Tsen and Lee) 

Hanelt (розеточная)47 к-129 ‘Та-гу-цай’ Китай Та-гу-цай
48 к-154 ‘Chrysanthemum heart’ Китай Хризантениум var. narinosa (Bailey) Hanelt 

(ноздреватая)49 к-213 ‘Bitamin Na’ Япония Хризантениум
50 к-391 Xing Yang Китай var. purpuraria Bailey 

(пурпурная)
51 к-115 ‘Mibuna’ Япония Мибуна ssp. nipposinica (Bailey) Hanelt 

(японская)52 к-159 ‘Mizuna’ Япония Мизуна
53 к-241 ‘Shiroguki Kyona’ Япония Мизуна
54 к-215 ‘Uzuki Komatsuna’ Япония Комацуна ssp. rapa L. f. komatsuna

(листовая репа)55 к-242 ‘Goseki Late’ Япония Комацуна
56 к-264 ‘Kuroha’ Япония Куроха
57 к-163 ‘Местный’ Китай Китайский ssp. rapa L.

(репа)58 к-307 ‘Ostersundom’ Дания Остерзундомский
59 к-385 ‘Бортфельдский’ Россия Бортфельдский
60 к-738 ‘Карельская’ Россия Карельская
61 к-821 ‘Гробовская’ Россия Гробовская
62 к-826 ‘Миланская белая’ Россия Миланская белая
63 к-830 ‘Петровская Д-10’ Россия Петровская
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№ Номер в каталоге 
ВИР/  
VIR catalogue 
number

Название образца/ 
Accession name

Происхождение/ 
Origin

Сортотип/ Cultivar 
type

Подвид, разновидность/ 
Subspecies, variety

64 к-984 ‘Норфолькский 
фиолетовоголовый’

Нидерланды Норфольский ssp. rapa L.
(репа)

65 к-1050 ‘Волынский’ Украина Волынский
66 к-1283 ‘Colden ball’ Нидерланды Золотой шар
67 к-2192 ‘Чумагу’ Китай Западно-китайский
68 к-2227 ‘Hinona’ Япония Японский
69 к-2228 ‘Hida Beni’ Япония Каида
70 вр. к-2241 ‘Tennouji Kabura’ Япония Японский
71 вр. к-2243 ‘Tokyo Market’ Япония Японский
72 к-68 Местный Китай   ssp. oleifera (DC.) Metzger 

f. annua
(сурепица яровая)

73 к-106 Lotni mustard Индия
74 к-108 Arlo Швеция
75 к-248 Local Испания
76 к-166 Root mustard Тунис   ssp. oleifera (DC.) Metzger 

f. biennis
(сурепица озимая)

77 к-218 Nabo Silvestre Перу   ssp. sylvestris (Lam.) Janchen 
(сурепица лесная дикая)

78 к-131 Type I Индия   ssp. trilocularis (Roxb.) Hanelt 
(желтый сарсон)79 к-188 Palton sarson 66 Индия

80 к-135 Ds 17 Индия   ssp. dichotoma (Roxb.) Hanelt
(коричневый сарсон) 

Выделение геномной ДНК проводили из молодых 
зелёных настоящих листьев 10-15 растений с получени-
ем объединённой (bulk-) пробы. Использовали два мето-
да: SDS-экстракцию (Dorokhov, Kloke, 1997) и СТАВ-экс-
тракцию (Antonova et  al., 2020). Оценку качества и 
концентрации полученных ДНК-проб проводили методом 
спектрофотометрии с использованием наноспектрофото-
метра «NanoPhotometer N60» (Implen, Германия). Каче-
ственную оценку полученной ДНК проводили при помо-
щи гель-электрофореза в 1% агарозном геле.

Молекулярно-генетический скрининг прове-
дён с использованием 17 маркеров: 15 SSR-маркеров 
семейств BRMS, Ol, Na, Ra и KS, одного EST-SSR-мар-
кера BoESSR089 и молекулярного маркера A03 (табл. 2). 
Информация о праймерах, местах локализации компле-
ментарных им последовательностей ДНК в геноме, ожи-
даемых фрагментах в картирующих популяциях, моти-
вов ДНК-маркеров была взята из публикаций авторов 
и публичных баз данных – VegMarks, 2024; Brassica.info, 
2024.

Полимеразную цепную реакцию (ПЦР) проводи-
ли по методикам авторов маркеров (см.  табл.  2). Одна-
ко в ряде случаев температура отжига праймеров (T°m) 
была скорректирована в связи с использованием отлич-
ных от используемых авторами реактивов и оборудо-
вания. В настоящем исследовании состав реакционной 
смеси (20  мкл) включал: 4  мкл ДНК (10  нг/мкл), 2  мкл 
10×буфера для ПЦР, 1 мкл MgCl2 (50 mM), 1,2 мкл dNTPs 
(10  mM каждого), 0,1  мкл прямого и обратного прайме-

ров (100  mkМ), 1  U BioTaq-полимеразы (Dialat, Россия) 
и 14,4 мкл воды. Разделение фрагментов ПЦР было про-
ведено в 3,5% агарозном геле, окрашенном бромистым 
этидием. Для визуализации результатов электрофоре-
за была использована система «Gel-Doc XR» (Bio-Rad, 
США). Размеры полученных аллелей были рассчита-
ны при помощи программы «Image Lab  6.0.1» (Bio-Rad, 
США). Результаты молекулярно-генетического скринин-
га были занесены в бинарную матрицу и проанализиро-
ваны в программе STRUCTURE 2.3.4 (Stanford University, 
США), рекомендованной для исследования структуры 
популяции в случае содержания в генотипах полиморф-
ных локусов. Полученные данные были дополнительно 
обработаны в программе «StructureSelector» (Institute of 
Oceanology, Китай) для определения максимального зна-
чения показателя наиболее достоверного варианта кла-
стеризации ΔK (рис. 2). 

Для уточнения места локализации молекулярных мар-
керов в геноме B. rapa и определения длины ожидаемых 
фрагментов амплифицированной ДНК проведён анализ 
in  silico с использованием программ «BLAST» (NCBI, 
США) и «UniPro UGENE» (Унипро, Россия) (табл.  3). 
В  качестве референса был использован геном китайской 
капусты Chiifu-401-42, CAAS_Brap_v3.01, опубликован-
ный в базе данных NCBI (см. табл. 3).

Характеристика эффективности полиморфных микро-
сателлитных локусов проводилась с применением ста-
тистической обработки в программе iMEC (Amiryousefi 
et  al., 2018; Online Marker Efficiency Calculator, 2024). 
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Анализ полиморфизма отдельных молекулярных марке-
ров проводили по следующим параметрам: H  – ожидае-
мая гетерозиготность, PIC  – величина информационно-
го полиморфизма, EMR  – эффективное мультиплексное 

отношение, MI  – маркерный индекс, D  – дискримина-
ционная сила, и R  – разрешающая способность маркера 
(табл. 4).

Таблица 2. Молекулярные маркеры, использованные в исследовании
Table 2. Molecular markers used in the study

Маркер/ 
Marker

Последовательность праймеров  
(5'→ 3'))/ Primer sequence (5'→ 3')

LG 
Группа 

сцепления/ 
Linkage 
group

Мотив ДНК/  
DNA motif

Ожидаемый 
размер 

фрагментов, 
пн/ 

Expected 
fragment 
size, bp

Ссылка/ 
Reference

A03-F/ 
A03-R

F: AGGTTCGACCACCATGACTC A01 - нет 
информации (Kim et al., 2011)R: TGGGGTGTTTACACAAAGCTC

BoESSR089 F: ATGATCAGCGAAACCACTCC
C01 (CTG)12 259 (Izzah et al., 

2014)R: TGATACATCCCGTTTGCTCA

BRMS-008 F:AGGACACCAGGCACCATATA R3 (TC)30 215 (Suwabe et al., 
2006)R: CATTGTTGTCTTGGGAGAGC

BRMS-042 F: GGATCAGTTATCTGCACCACAA R3 (AAT)4 (CT)4
(T)2 (CT)4

122 (Hatakeyama 
et al., 2010)R: TCGGAATTGGATAAGAATTCAA

BRMS-043 F: GCGATGTTTTTTCTTCAGTGTC R3 (A)21(T)14(GT)6 318 (Suwabe et al., 
2006)R: TTAATCCCTACCCACAATTTCC

BRMS-050 F: AACTTTGCTTCCACTGATTTTT R3 (AAT)4(TC)19(TTC)3 164 (Hatakeyama 
et al., 2010)R: TTGCTTAACGCTAAATCCATAT

Na12-E02 F: TTGAAGTAGTTGGAGTAATTGGAGG R3 (TTG)13 104, 132 (Lowe et al.,, 
2004)R: CAGCAGCCACAACCTTACG

Na10-D09 F: AAGAACGTCAAGATCCTCTGC R4 diGT/CA 273, 281, 366 (Lowe et al., 
2004)R: ACCACCACGGTAGTAGAGCG

BRMS-007 F: AAATTGTTTCTCTTCCCCAT R5 (CT)24
119,144, 

151,157,159
(Suwabe et al., 

2006)R: GTGTTAGGGAGCTGGAGAAT
 BRMS-034 F: GATCAAATAACGAACGGAGAGA R5 (GA)18 124, 144 (Suwabe et al., 

2006)R: GAGCCAAGAAAGGACCTAAGAT
BRMS-014 F: CCGTAAGGAATATTGAGGCA

R6 (TC)15

263, 265, 272, 
278, 285, 291, 

293

(Suwabe et al., 
2006)R: TTCCCAATTCTCAAACGGTA

Na14-G02 F: TTCCCTTTATTGAGCAAGCTG R8 (GA/CT)17
нет 

информации
(Lowe et al., 

2004)R: TCCCGGTCGCTAAGATATTG
Ol12-G04 F: CGAACATCTTAGGCCGAATC R8 diGT/CA 145, 157, 178 (Lowe et al., 

2004)R: GGTTAACCTGCGGGATATTG
Ra2-E12 F: TGTCAGTGTGTCCACTTCGC R8 diGT/CA нет 

информации
(Lowe et al., 

2004)R: AGAGAAACCCAATAAAGTAGAACC
BRMS-051 F: GGCCAAGCCACTACTGCTCAGA R9 (TC)15 248, 249, 262 (Suwabe et al., 

2006)R: GCGGAGAGTGAGGGAGTTATGG
Ol10-D08 F: TCCGAACACTCTAAGTTAGCTCC R9 нет информации 175, 247 (Lowe et al., 

2004)R: GAGCTGTATGTCTCCCGTGC
KS50200 F: GAGTGGGATTCTCATCATGG нет 

информации нет информации нет 
информации (MBGP)*

*MBGP (Multinational Brassica Genome Project) SSR-маркер, разработанный в рамках международного проекта по секвенированию генома 
рода Brassica (Brassica.info, 2024)
*MBGP (Multinational Brassica Genome Project) SSR marker developed as part of the international project to sequence the genome of the genus 
Brassica (Brassica.info, 2024)
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Таблица 3. Результаты молекулярного скрининга и анализа in silico
Table 3. Results of molecular screening and in silico analysis

Группа 
сцепления/ 

Linkage 
group 

Маркер/ 
Marker

Ожидаемый 
размер 

фрагмента по 
результатам 

BLAST 
анализа, пн/ 

Expected 
fragment 

size based on 
BLAST, bp

Число 
аллелей/ 

Number of 
alleles

Эмпирический 
размер 

фрагментов, пн/  
Empirical 

fragment size, bp

Локус в геноме 
CAAS_Brap_v3.01/ 

Locus in CAAS_
Brap_v3.01 genome

Ген/ Gene

A01 A03-F/ 560 2 480-560 LOC103850050 IPUT1A03-R
A01 BoESSR089 268 8 195-304 LOC103834588 TIC

A03 BRMS-008 217 11 146-350 LOC103856816 Локус не 
охарактеризован

A03 BRMS-042 136 3 110-136 LOC103860630 PP2A10

A03 BRMS-043 297 6 280-340 LOC103857484 Локус не 
охарактеризован

A03 BRMS-050 162 5 155-200 LOC103860630 PP2A10
A03 Na12-E02 103 7 85-140 LOC103857514 WOX9
A03 KS50200 295 6 280-320 LOC103855971 procardosin-A

A03 / A04** Na14-G02 204/198** 6 184-226 LOC103861571/ LAF1/ Локус не 
охарактеризован **LOC103861572**

A04 Na10-D09 272 7 266-390 LOC103862953 F-box 

A05 BRMS-007 180 11 120-195 LOC103870797 Локус не 
охарактеризован

A05 BRMS-034 123 9 116-164 LOC103866745 STADS_BRANA
A06 BRMS-014 282 10 172-340 - -

А08 Ol12-G04 171 18 114-460 LOC108869426 Локус не 
охарактеризован

A08 Ra2-E12 192 15 127-390 LOC103834552 TIFY8
А09 BRMS-051 265 2 248-265 LOC103841374 AMP1

- Ol10-D08 - 7 175-270 - -
    Всего аллелей 133      

** Маркер Na14-G02 в результате BLAST анализа был идентифицирован в локусах двух хромосом с идентичной достоверностью/ 
Na14-G02 marker was identified as a result of BLAST analysis in the loci of two chromosomes with identical reliability

Результаты

Семнадцать молекулярных маркеров были изуче-
ны с использованием 80 образцов B.  rapa мировой кол-
лекции ВИР (рис.  1). В результате получены дан-
ные о размере фрагментов, соответствующих аллелям, 
характеризующим образцы выборки. В совокупно-
сти в  проанализированных локусах было выявлено 133 
аллеля или 7,8 аллеля в среднем на один исследованный 
локус (см. табл. 3). Размеры аллелей SSR-локусов варьи-
ровали от 85 пн (Na12-E02) до 460 пн (Ol12-G04). Моле-
кулярный маркер A03-F/ A03-R, дополнительно взятый 
в исследование, позволил идентифицировать два аллеля, 
480 и 560  пн. Все SSR-локусы оказались полиморфны-
ми, число аллелей варьировало от двух (BRMS-051) до 18 
(Ol12-G04). Статистическая оценка результатов молеку-

лярного скрининга (табл. 4) была проведена в программе 
iMEC. Индекс величины информационного полиморфиз-
ма (PIC) был от 0,218 (BRMA-043) до 0,322 (Ol12-G04). 
Индекс PIC>0,3 отмечен также у локусов BRMS-007, 
BoESSR089, Ra2-E12, а среднее значение PIC состави-
ло 0,278. Наивысший показатель ожидаемой гетерози-
готности (H) – 0,499 был у локуса BRMS-042, а наимень-
ший – 0,207 у локуса Ol12-G04, при среднем 0,35. Индекс 
эффективного мультиплексного отношения (EMR) в сред-
нем составил 1,733 и варьировал от 2,675 (Na12-E02) до 
0,612 (A03F/A03R). Дискриминационная сила маркеров 
(D) составила 0,986 у Ol12-G04 и 0,351 у BRMS-051 со 
средним значением 0,895. Оценка разрешающей способ-
ности маркера, при среднем в 2,85, варьировала от 4,45 
(Ol12-G04) до 0,775 (BRMS-051). Маркерный индекс 
имел пределы – 0,0003 (Ol12-G04) и 0,0022 (Na12-E02).
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Таблица 4. Результаты статистического анализа аллельного полиморфизма у образцов Brassica rapa
Table 4. Results of statistical analysis of allelic polymorphism of Brassica rapa accessions

Маркер/ 
Marker H PIC EMR MI D R

A03-F/A03-R 0,425 0,253 0,6125 0,0016 0,907 1,225

BRMS-007 0,28 0,304 1,85 0,0006 0,972 3,7

BRMS-008 0,32 0,292 2,2 0,0008 0,96 4,35

BRMS-014 0,326 0,289 2,05 0,0008 0,958 3,8

BRMS-034 0,301 0,298 1,6625 0,0007 0,966 3,325

BRMS-042 0,499 0,218 1,55 0,003 0,734 0,95

BRMS-043 0,397 0,264 1,6375 0,001 0,926 2,875

BRMS-050 0,449 0,242 1,7 0,002 0,885 2,35

BRMS-051 0,312 0,294 1,6125 0,003 0,351 0,775

BoESSR089 0,272 0,306 1,3 0,0005 0,974 2,55

Na10-D09 0,397 0,264 1,9125 0,0013 0,926 3,825

Na12-E02 0,472 0,231 2,675 0,0022 0,854 3,7

Na14-G02 0,33 0,289 1,25 0,0008 0,957 2,5

Ol10-D08 0,328 0,289 1,45 0,0008 0,957 0,9

Ol12-G04 0,207 0,322 2,225 0,0003 0,986 4,45

Ra2-E12 0,238 0,315 2,075 0,0004 0,981 4,15

KS50200 0,406 0,261 1,7 0,0014 0,92 3,1

Среднее 0,351 0,278 1,733 0,0013 0,895 2,85

Примечание: H  – ожидаемая гетерозиготность, PIC  – величина информационного 
полиморфизма; EMR  – эффективное мультиплексное отношение; MI  – маркерный индекс; 
D  – дискриминационная сила; R  – разрешающая способность маркера/ Note: H  – expected 
heterozygosity, PIC  – polymorphism information content; EMR  – effective multiplex ratio;  
MI – marker index; D – discriminating power; R – resolving power

Среди изученных SSR-локусов отмечали встречае-
мость редких и уникальных аллелей. Аллели были отне-
сены к редким, если их частота идентификации в выбор-
ке не превышала 5%, в случае данного исследования не 
более трёх образцов. Уникальным был определен аллель, 
если он встречался только у одного образца выборки. 
Редкие аллели были найдены у локусов BRMS-007 (один 
аллель, 1), BRMS-008 (1), BRMS-014 (2), BRMS-034 (1), 
BRMS-042 (2), BRMS-043 (1), BoESSR089 (1), Na10-D09 
(1), Ol10-D08 (1), Ol12G04 (5), Ra2-E12 (2). Уникаль-
ные аллели (рис.  1) были идентифицированы у образ-
цов пекинской капусты к-63 (Ra2-E12, 390  пн) и к-108 
(Na10-D09, 390  пн), японских листовых овощей к-335 
(BRMS-007, 195 пн) и к-217 (BRMS-043, 280 пн), а также 
у образца репы к-738 (BRMS-042, 110 пн).

Аллель 123 пн маркера BRMS-007 присутствовала во 
всех образцах сарсонов и сурепиц, кроме к-68, во всех 
листовых репах, а также в 13 из 15 образцов корнеплод-
ных реп. Данный аллель отсутствовал во всех образцах 
пекинской капусты, кроме двух образцов к-89 и к-122. 

Другой аллель данного маркера – 139 пн был специфичен 
только для образцов сурепиц и сарсонов, взятых в выбор-
ке, и отсутствовал у 86% пекинских капуст и 75% реп.

Для маркера BRMS-034 характерен аллель 136  пн, 
который также был идентифицирован только у образ-
цов реп и представителей сурепиц и сарсонов. Данный 
аллель встречался только у 16 образцов других подвидов 
(28% оставшейся выборки) при этом 11 из этих образцов 
относились к пекинским капустам, а два – к китайским.

Аллель 281  пн маркера Na10-D09 идентифицирован 
у всех сурепиц, сарсонов и образцов японских листовых 
овощей, тогда как у других образцов он был идентифи-
цирован только у 18 образцов, 11 из которых были япон-
ского происхождения. Другие два аллеля данного маркера 
263  пн и 273  пн отсутствовали у всех образцов китай-
ской, розеточной и ноздреватой капуст. При этом аллель 
263  пн присутствовал у 73% ДНК-проб репы, а 273  пн 
у 87% проб.
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Для китайских капуст в данном исследовании не было 
обнаружено уникальных аллелей, позволявших отличать 
их от образцов пекинских капуст, однако аллель 261  пн 
маркера BoESSR089, идентифицированный у всех образ-
цов китайской капусты, отсутствовал у всех образцов 
сурепиц кроме к-68, и у 68% образцов пекинских капуст.

Для образцов китайской селекции определены локу-
сы, аллели которых найдены у более чем 85% таких 
образцов. Это маркеры BRMS-008 (200  пн), BRMS-
042 (122  пн), BRMS-051 (248  пн), BRMS-051 (262  пн), 
Na12-E02 (100  М), Ol10-D08 (175  пн). Аллель 175  пн 
локуса Ol10D08 идентифицирован во всех китайских 
образцах, а аллель 248  пн локуса BRMS-051 во всех 
образцах за исключением китайской капусты к-106.

Образцы из Японии в более чем 80% выборки нес-
ли аллели маркеров BRMS-042 (136  пн), BRMS-
051 (248  пн), BRMS-051 (262  пн), Na12-E02 (100  пн), 
Ol10-D08 (175 пн).

Дополнительно взятый в исследование молекулярный 
маркер A03-F/A03-R, проявлял слабый полиморфизм, 
однако он с достаточной точностью позволял отличать 
пекинские капусты совместно с японскими листовыми 
овощами от остальных образцов выборки  – аллели мар-
кера были обнаружены только у восьми образцов других 
подвидов. Аллель 480  пн был идентифицирован только 
у 26 образцов пекинских капуст, китайской капусты к-77 
и образца капусты ноздреватой к-213.

Данные по наличию (1) или отсутствию (0) аллеля 
для каждого образца были занесены в бинарную матри-
цу. В дальнейшем эта матрица была проанализирова-

на в программе STRUCTURE. Чтобы уточнить достовер-
ное количество групп (кластеров) из выходных данных 
STRUCTURE, применили метод «дельта К» (ΔK) исполь-
зуя программу «StructureSelector». Наибольшее значе-
ние ΔK было при распределении образцов на четыре кла-
стера (ΔK=35,8). Первый кластер (I) включал образцы 
пекинской капусты, второй кластер (II) японские листо-
вые овощи, ноздреватую, пурпурную, японскую капусту 
и стабильные гибриды между подвидами B.  rapa, в тре-
тий кластер (III) преимущественно вошли образцы репы, 
сурепицы и сарсонов, а в четвёртый кластер (IV) китай-
ские и розеточные капусты (рис. 2).

В результате анализа in  silico (см.  табл.  3) локали-
зации посадки праймеров в актуальной сборке CAAS_
Brap_v3.01 референсного генома линии Chiifu-401-42 
подтвердилась ранее опубликованная в базе данных NCBI 
информация о локализации на хромосомах всех маркеров 
семейств BRMS-, Na-, Ol- и Ra-, кроме маркера Ol10-D08. 
Для маркера Ol10-D08 в данной работе не удалось уста-
новить его местоположение в референсном геноме. Уточ-
нено место посадки праймеров маркера BoESSR089 на 
хромосоме А01 в геноме B.  rapa. Для маркера KS50200 
в данном исследовании был определен локус на хромо-
соме А03. Последовательности, комплементарные паре 
праймеров для маркера Na14-G04, были найдены в двух 
местах в геноме – на хромосомах A03 и А04 с одинако-
вой достоверностью. Для всех маркеров, кроме Ol10-D08, 
уточнены данные ожидаемых фрагментов согласно рефе-
ренсному геному линии Chiifu-401-42.

Рис. 1. Уникальные аллели, идентифицированные у образцов Brassica rapa 
A) BRMS-007, отмечен уникальный аллель 195 пн у представителя японских листовых овощей ‘Hiroshimana’ (к-335); 
B) BRMS-042, отмечен уникальный аллель 110 пн образца ssp. rapa L. ‘Карельская’ (к-738); C) BRMS-043, отмечен 
уникальный аллель 280 пн образца японских листовых овощей ‘Okute Osaka Shirona’ (к-217); D) Ra2-E12, отмечен 

уникальный аллель 390 пн местного образца ssp. pekinensis  
(к-63); E) Na10-D09, отмечен уникальный аллель 390 пн местного образца ssp. pekinensis (к-108)

Fig. 1. Unique alleles identified in Brassica rapa accessions 
A) BRMS-007, a unique 195 bp allele in an accession of Japanese leafy vegetable ‘Hiroshimana’ (k-335);  

B) BRMS-042, a unique 110 bp allele of the ssp. rapa L. ‘Karel'skaya’ (k-738); C) BRMS-043, a unique 280 bp allele 
in an accession of Japanese leafy vegetable ‘Okute Osaka Shirona’ (k-217; D) Ra2-E12, a unique 390 bp allele in an 

accession of local ssp. pekinensis (к-63); E) Na10-D09, a unique 390 bp allele in an accession of ssp. pekinensis (к-108)
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Рис. 2. Результаты кластеризации взятых в исследование образцов по результатам анализа 
в программе STRUCTURE 

Арабскими цифрами обозначены порядковые номера образцов согласно таблице 1. А) распределение вклада каждого 
кластера в образец выборки; В) состав образцов для каждого кластера; римскими цифрами отмечены четыре кластера

Fig. 2. Results of the studied accessions clustering based on the results of analysis in the STRUCTURE 
program 

Accessions are numbered by Arabic numerals as in Table 1. A) distribution of the contribution of each cluster to 
an accession; B) composition of accessions for each cluster; four clusters are marked with Roman numerals

Пятнадцать пар праймеров были внутрилокусными, 
но только одиннадцать из этих локусов были связаны 
с генами. Функции генов связаны с защитными механиз-
мами растений, с влиянием на метаболизм и биосинтез 
жирных кислот, с участием в сигнальных путях и с разви-
тием гипокотиля и корневой системы. Локализация мар-
кера Na14-G04 позволила установить, что пара праймеров 
комплементарна последовательностям в двух хромосомах 
А03 и А04, а размеры ожидаемых фрагментов достаточно 
близки – 204 пн и 198 пн, соответственно.

Обсуждение

Непрерывная селекция культур Brassica rapa во мно-
гих регионах мира приводит к тому, что традиционная 
таксономия не всегда может отражать филогенетические 
отношения внутри подвидов (Pankin, Khavkin, 2011). Раз-
личные исследования, основанные на морфологическом 
описании и ограниченной выборке молекулярных марке-
ров, отражают высокую генотипическую изменчивость 
вида.

Использование различных маркерных систем и, 
в частности, микросателлитных маркеров для изуче-
ния коллекций является хорошим инструментом в руках 
исследователей для анализа отношений внутри вида 
и генотипирования образцов. Использованная в дан-
ной работе выборка охватывала образцы из стран, как 
основных современных регионов выращивания (Индию, 
Китай, Ю. Корея, Япония), так и из стран Европы, Север-
ной и Южной Америки. Ранее в молекулярных исследо-
ваниях B.  rapa, проводимых в ВИР, не присутствовали 
образцы репы из Японии (Berensen et al., 2016; Artemyeva 
et al., 2017). В предыдущих исследованиях были исполь-
зованы в общей сложности 45 образцов B. rapa и девять 
микросателлитных маркеров. Расширение выборки 
образцов до 80 и молекулярных маркеров до 17 позволи-
ло более точно определить филогенетические отношения 
внутри вида и выявить аллели для идентификации ряда 
образцов.

Полученные результаты молекулярно-генетическо-
го скрининга 80 образцов коллекции ВИР с использо-
ванием 17 молекулярных маркеров показали высокий 
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уровень внутривидового полиморфизма. Размеры ожида-
емых аллелей были идентифицированы in silico для всех 
микросателлитных маркеров. Были изучены 133 аллеля 
или в среднем 7,8 аллелей на локус, что несколько боль-
ше, чем в других исследованиях с использованием этих 
семейств маркеров. Например, полиморфизм при анали-
зе образцов B.  rapa в других исследованиях варьировал 
от 2,8 до 6,6 аллелей на один локус (Suwabe et al., 2002; 
Phukan et  al., 2020). Невысокий уровень выявленного 
полиморфизма  – 4,4 аллеля на локус  – был связан 
с  небольшим разнообразием образцов (Soengas et  al., 
2011), равно как и с небольшим общим числом изучен-
ных образцов – 19 образцов и 6,6 аллеля на локус (Suwabe 
et al., 2002). С другой стороны, в работах на других видах 
Brassica было получено 10,3 аллеля на один локус при 
исследовании 582 образцов рапса с использованием 30 
SSR-маркеров (Chen et al., 2017).

Основными показателями, позволяющими оценить 
степень полиморфизма маркера в популяции, являют-
ся индекс информационного полиморфизма (PIC) и зна-
чение ожидаемой гетерозиготности (H). Данные пока-
затели были рассчитаны в программе iMEC, которая 
была успешно использована при изучении другой куль-
туры рода Brassica  – B.  oleracea (Fateev, Artemyeva, 
2020). Показатель PIC составил 0,278 и был меньше, чем 
в  исследованиях других авторов  – 0,319-0,588 (Li et  al., 
2021; Küçük et al., 2024), что можно объяснить отсутстви-
ем в настоящей работе покрытия маркерами всех хромо-
сом вида. Средний показатель ожидаемой гетерозиготно-
сти использованных в данном исследовании SSR-локусов 
(H) – 0,331 был схож с результатами исследований, полу-
ченных с использованием других SSR-маркеров.

Характерно, что молекулярные маркеры позволи-
ли идентифицировать уникальные аллели (BRMS-007 
123  пн; BRMS-034 136  пн) для образцов корнеплодных 
и масличных культур – репы, сурепиц и сарсонов. Ранее 
проведённые исследования по установлению филогене-
тических отношений внутри японских реп показали их 
отличную от листовых форм генотипическую структуру 
(Kubo, 2019a). В данном исследовании найдены аллели, 
которые в случае маркера Na10D09 отсутствовали у боль-
шинства реп (75%), а в случае маркера BRMS-007 у всех 
реп, кроме представителей японской селекции.

В связи с тем, что большинство аллелей было иденти-
фицировано у образцов листовых форм B. rapa селекции 
Японии и Китая, можно отметить, что образцы из Япо-
нии наиболее полно характеризовал аллель 122 пн локу-
са BRMS-042, а для образцов из Китая только аллели 200 
и  122 пн локусов BRMS-008 и BRMS-042, соответствен-
но.

Филогенетический анализ с использованием про-
граммы STRUCTURE разделил образцы на четыре боль-
шие кластера. Кластер I содержал 74% образцов пекин-
ских капуст. Оставшиеся шесть из семи образцов данного 
подвида были отнесены ко II группе  – образцам япон-
ских листовых овощей, капусты японской, пурпурной 

и ноздреватой, которые составили отдельный кластер. 
Совместная кластеризация образцов данных подвидов 
может указывать на их сложную селекционную природу.

Репы, совместно с представителями сурепиц и сарсо-
нов, выделились в отдельный кластер III, что соотносит-
ся с результатами предыдущих исследований, в которых 
также показано расхождение данных образцов и образцов 
листовых капуст вида B.  rapa (Kubo, 2019a; b). Двухлет-
ний способ выращивания также может характеризовать 
совместную кластеризацию образцов репы и озимой 
сурепицы.

Китайские капусты выделились в отдельный кла-
стер IV. Привлечение большего разнообразия образцов 
и новых микросателлитных маркеров позволило доста-
точно чётко отделить китайские капусты от представи-
телей пекинской капусты, что не удалось сделать в пре-
дыдущем исследовании, проведённом с использованием 
45 образцов коллекции ВИР и девяти маркеров (Ber-
ensen et al., 2016), в котором китайские и пекинские капу-
сты были объединены в один кластер и разделены друг от 
друга только внутри кластера.

По своему происхождению 55% образцов из Япо-
нии сгруппировались в кластер II и в целом представля-
ли 66% образцов данного кластера. Образцы из Китая 
в основном были распределены между тремя класте-
рами: I  (35% образцов, входящих в кластер), II (24%) 
и  IV (56%). Вклад образцов китайской селекции ожида-
емо был наиболее значимым в кластер IV, включающий 
образцы китайской капусты.

Образцы селекции Дании, Испании, Индии, Казахста-
на, Канады, Киргизии, Нидерландов, Перу, России, Туни-
са, Украины и Южной Кореи в целом входили в кластер 
III, за исключением китайской капусты к-116 (Испания) – 
единственной из китайских капуст отнесённой к кластеру 
II и репы к-826, также вошедшей в кластер II. Привлечён-
ные в исследование японские репы вошли в кластер II, 
а репа ‘Hinona’ к-2227 – в кластер I.

Заключение.

Проведённый молекулярно-генетический анализ 
образцов коллекции ВИР позволил выявить уникальные 
аллели для образцов пекинской капусты к-63 и к-  108, 
образцов японских листовых овощей к-335 и к-217, репы 
к-738, что сделает проще их идентификацию в последу-
ющих молекулярно-генетических исследованиях и/или 
селекционных программах. Кластерный анализ в про-
грамме STRUCTURE позволил эффективно разделить 
образцы выборки на четыре кластера согласно ботаниче-
ской классификации вида B rapa. Однако в данном иссле-
довании были выявлены образцы коллекции ВИР со 
сложными филогенетическими отношениями. В дальней-
шем планируется вовлечь в анализ большее количество 
микросателлитных локусов для покрытия всех хромосом 
вида, что позволит точнее охарактеризовать степень гене-
тического сходства образцов коллекции ВИР.
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