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Для сохранения чистоты, контроля идентичности, при репродуцировании поступающих в коллекцию семян разных таксономических групп 
растений требуется разработка простых и быстрых скрининговых методов, позволяющих осуществлять предварительную идентификацию 
и регистрацию материала. Наиболее подходящим для этих целей является метод SDS-электрофореза запасных белков семян. Однако 
его варианты, известные из литературы, преимущественно включают анализ полного белкового спектра, который, как правило, весьма 
гетерогенен, что осложняет интерпретацию результатов. Наша задача – найти в этом многокомпонентном спектре четко идентифицируемую 
и специфичную для конкретного вида группу полипептидов конкретного белка. Объектом исследования послужили белки семян 
47 образцов пяти видов Vicia L. subgenus Vicia, которые были проанализированы методом SDS-электрофореза в 12,5% ПААГ.
Сопоставлением спектров белков суммарного экстракта семян, разделенных электрофорезом в присутствии 2-меркаптоэтанола и без него, 
была идентифицирована группа основных полипептидов 11S глобулина – легумина, по которой можно визуально однозначно определять 
видовую принадлежность семян вики, причем как у самоопыляющихся, так и у перекрестноопыляемых видов. Обнаружено, что 
в пределах вида образцы различались только по интенсивности отдельных компонентов, но не по компонентному составу, что указывает 
на видоспецифичность спектра основных полипептидов 11S глобулина. Четкие различия по составу основных полипептидов наблюдались 
между близкородственными и трудноразличимыми в полевых условиях видами V. narbonensis complex. Видовая специфичность спектров 
данной группы полипептидов коррелирует с репродуктивной изоляцией видов. В свою очередь, культурные и сорнополевые образцы 
вики паннонской (V. pannonica Crantz) различного географического происхождения из коллекции ВИР с вероятно преимущественно 
перекрестным опылением проявили сходство по спектрам основных полипептидов легумина. Спектры основных полипептидов 11S 
глобулина видов V. hyaeniscyamus Mout., V. narbonensis L., V. serratifolia Jacq., V. johannis Tamamschjan in Karyagin, и V. pannonica Crantz 
были зарегистрированы по «соевой шкале» в виде «полипептидной формулы». Таким образом, предложенный метод, включающий 
идентификацию основных полипептидов 11S глобулина в многокомпонентном спектре белков семян, может быть рекомендован для 
быстрого скрининга семенных коллекций как самоопыляющихся, так и перекрестноопыляемых видов рода Vicia. Данный простой метод 
также имеет перспективу использования для определения видовой принадлежности образцов других двудольных культур.
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Background. The maintenance of purity, control of identity, and reproduction of seeds of different taxonomic groups of plants entering the collection 
requires simple and rapid screening methods that allow preliminary identification and registration of the material. The most suitable method for 
these purposes is SDS-electrophoresis of seed storage proteins, but its variants known from the literature mainly include analysis of the total protein 
pattern, which is usually very heterogeneous and thus complicates the interpretation of the obtained results. The objective of the work was to find a 
clearly identifiable and species-specific group of polypeptides of a particular protein in this multicomponent pattern. Materials and methods. The 
objects of the study were seed proteins of 47 accessions of five species of Vicia L. subgenus Vicia, analyzed by SDS-electrophoresis in 12.5% PAAG. 
Results and discussion. A comparison of patterns of the total extracted seed proteins separated by electrophoresis in the presence and absence of 
2-mercaptoethanol identified a group of the 11S globulin (legumin) basic polypeptides, which allows visual unambiguous determination of a species 
(both self- and cross-pollinated) to which vetch seeds belong. It was found that the accessions differed only in the intensity of individual bands within 
the species, but not in the band composition, indicating the species-specific pattern of the 11S globulin basic polypeptides. Clear differences in the 
basic polypeptides composition were observed between the closely related species of the V. narbonensis complex, which are difficult to distinguish 
in the field. The species specificity of the patterns in this group of polypeptides correlates with the reproductive isolation of the species. In turn, 
cultivated and weedy accessions of Pannonian vetch, V. pannonica Crantz, of different geographical origins from the VIR collection with a likely 
predominance of cross-pollination showed homogeneity in the patterns of the legumin basic polypeptides. The patterns of the 11S globulin basic 
polypeptides of V. hyaeniscyamus Mout., V. narbonensis L., V. serratifolia Jacq., V. johannis Tamamschjan in Karyagin, and V. pannonica were 
recorded using the “soybean scale” in the form of a “polypeptide formula”. Conclusion. Therefore, the proposed method, including the identification 
of the 11S globulin basic polypeptides in the multicomponent pattern of seed proteins, can be recommended for rapid screening of seed collections 
of both self-pollinated and cross-pollinated species of the genus Vicia. This simple method is also promising for identifying species of other 
dicotyledonous crops.
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Введение

Виды рода Vicia L. имеют важное значение как источ-
ник полноценного белка для человека. Они также при-
меняются как корм для животных, сидераты, элементы 
систем севооборота, улучшители почвы и восстановите-
ли загрязненных экосистем, как медоносы и источники 
биологически-активных соединений для фармакологии 
(Ibañez et al., 2020; Salehi et al., 2021; Dhull et al., 2022). По 
состоянию на 01.11.2024, коллекция ВИР содержала 5920 
образцов 58 видов вики. Коллекция постоянно пополня-
ется, а ее воспроизведение для поддержания всхожести и 
размножения требует контроля чистоты семенного мате-
риала. Для быстрой видовой идентификации и регистра-
ции новых образцов или проверки подлинности семян 
после репродуцирования необходим простой и доступ-
ный метод. Методы, основанные на специфичности 
ДНК, применяются для анализа разнообразия генофонда 
рода Vicia (Han et al., 2021; Bosmali et al., 2022; El-Badan 
et al., 2022), однако они больше пригодны для различе-
ния видов (и то не всегда) или решения проблем фило-
гении и, в силу относительной сложности и трудоемко-
сти, а также отсутствия единого подхода, пока не годятся 
на роль простого и универсального метода скрининга 
семенного материала вики. То же справедливо и в отно-
шении кариологических методов (Gianfranco et al., 2008). 
Одним из наиболее подходящих для этих целей является 
метод SDS-электрофореза запасных белков семян, кото-
рый широко используется в решении вопросов филоге-
нии, систематики, идентификации сортов, контроля пар-
тий семян, а также в процессе анализа генетического 
разнообразия образцов коллекций бобовых и других рас-
тений (Konarev V.G., 2000). Данный подход был успеш-
но использован исследователями из ВИР и многих отече-
ственных и зарубежных лабораторий для решения ряда 
важных проблем систематики, селекции и семеноводства 
вики и других бобовых культур (Tarlakovskaya et al., 1990; 
Eggi, 2013; 2015; Tripathy, 2018; Eggi et al., 2019; Eggi, 
Aleksandrova, 2019; Ali, Osman, 2020; Mazin, Eggi, 2021; 
Hasan, Haddad, 2023; Khalid et al., 2023; Konarev et al., 
2024). Для рода Vicia фундаментом таких работ явилось 
исследование девяти видов, эндемичных для Восточной 
Азии (Potokina et al., 2003). Полученные филогенетиче-
ские выводы соответствовали данным анализа морфо-
логических признаков и полиморфизма ДНК, а электро-
форетический спектр белков семян был рекомендован 
для выяснения филогенетических связей между вида-
ми и внутри видов среди восточноазиатских эндемич-
ных таксонов рода Vicia. Подобные исследования впо-
следствии были проведены для таксонов вики разного 
ранга из Сирии (Mirali, 2005), Египта (Khalik, Al-Gohary, 
2013), Алжира (Bechkri et al., 2017), а также из других 
стран Африки и Азии (El-Badan et al., 2021). В этих рабо-
тах проводился подсчет и анализ всех компонентов белко-
вого спектра из общего водосолерастворимого экстракта 
семян. Данный экстракт, помимо запасных белков, поли-

пептидный состав которых в зрелых семенах генетиче-
ски детерминирован и не зависит от условий, в которых 
формировались семена, содержит другие белки, напри-
мер ферменты, подверженные такому влиянию. Следует 
отметить, что упомянутые выше варианты электрофоре-
за, как правило, включают довольно трудоемкий анализ 
полного белкового спектра, который может быть весьма 
гетерогенным, что осложняет интерпретацию результа-
тов. Очевидно, что требуется упрощение такого анализа. 
Известно также, что видовую или сортовую идентифи-
кацию по белкам семян намного проще осуществлять на 
самоопыляющихся видах растений, у которых спектр 
белков относительно мало изменчив в пределах вида 
или сорта, в отличие от перекрестноопыляемых расте-
ний, у которых семена одного образца могут существенно 
отличаться между собой по спектрам белков (Cooke, 1995; 
Konarev Al.V., 2000; Mirali, 2005). Использование упомя-
нутого выше подхода для идентификации перекрестно-
опыляемых форм сопряжено с анализом большого числа 
семян для определения частоты встречаемости отдельных 
типов спектра. Электрофоретический анализ всего ком-
плекса запасных белков, в свою очередь, позволяет лег-
ко установить тип опыления конкретного образца (Mirali, 
2005; Tripathy, 2018).

Запасные белки семян бобовых на 70% состоят из 
легуминов и вицилинов, причем на легумины приходит-
ся большая их часть (Shevkani et al., 2019; Zha et al., 2021).

Легумины и легумин-подобные белки бобовых и дру-
гих двудольных (11S или, по данным ряда авторов, 12S 
глобулины) представлены гексамерными молекула-
ми с массой Mr от 300 кДа до 400 кДа, где каждая субъ-
единица-мономер содержит кислый (α, около 40 кДа) 
и основной (β, около 20 кДа) полипептиды, которые свя-
заны между собой дисульфидным мостиком (Shewry 
et al., 1995; Zha et al., 2021). Названия “основные” и “кис-
лые” полипептиды получили по их заряду в глобуле. Дан-
ные полипептиды образуются после точечного протеоли-
за исходного пептида (Shewry et al., 1995; Zha et al., 2021). 
У Vicia faba L., наиболее изученного в отношении гене-
тики легуминов представителя рода Vicia, данные бел-
ки имеют мультигенный контроль, причем при созрева-
нии семени отдельные гены экспрессируются во времени 
независимо друг от друга (Heim et al., 1989; Warsame 
et al., 2022). Для нескольких наиболее активно экспресси-
руемых в семенах и охарактеризованных генов характер-
на микрогетерогенность нуклеотидных последовательно-
стей, которая обусловливает синтез нескольких десятков 
пептидов (Heim et al., 1989; Horstmann et al., 1993). Инте-
ресно, что у разных генотипов V. faba при SDS-электро-
форезе внутривидовой полиморфизм проявляется лишь 
у кислых (α) полипептидов легумина, в отличие от основ-
ных (β), причем для кислых полипептидов показан про-
стой менделевский характер наследования (Tucci, et al., 
1991). Одним из итогов этих исследований явилось пони-
мание того, что гетерогенность пептидов легумина напря-
мую отражает гетерогенность контролирующих их генов, 

Plant Biotechnology and Breeding 2025;8(1)
35



что является важным аргументом в пользу обоснованно-
сти использования электрофоретических компонентов 
данного полиморфного белка в качестве генетических 
маркеров. В свою очередь, молекула вицилина (7S гло-
булина) является тримером с молекулярной массой 150-
190 кДа. Вицилины и легумины эволюционно родствен-
ны, однако гены последних содержат не менее четырех 
больших инсерций, вставок дополнительных последо-
вательностей ДНК, благодаря которым, легумины име-
ют большую молекулярную массу. Кроме того, вицилины 
не содержат дисульфидных связей, протеолиз исходных 
пептидов с Mr 47-50 кДа может происходить в разных 
местах, а их посттрансляционные модификации вклю-
чают также гликозилирование, что приводит к большо-
му разбросу по размеру конечных пептидов от 12 кДа 
до 33 кДа (Shewry et al., 1995; Shutov et al., 1995) и может 
являться одной из причин высокой гетерогенности их 
электрофоретического спектра.

Цель нашего исследования – найти четко идентифици-
руемую группу полипептидов конкретного белка в много-
компонентном спектре суммарного белкового экстракта 
семян, пригодную для простой и быстрой идентификации 
и регистрации коллекционных образцов видов вики. Это 

особенно актуально для лабораторного контроля чисто-
ты сохраняемых многовидовых коллекций семян, исполь-
зуемых в генетических и селекционных программах. 
По нашим предварительным наблюдениям, перспектив-
ной в данном отношении может быть группа основных 
полипептидов 11S глобулина, легко идентифицируемых 
в электрофоретическом спектре. Основанием для тако-
го предположения явились полученные ранее результаты 
анализа частоты встречаемости основных полипептидов 
11S глобулина, которые позволили выявить статистически 
значимые различия между сортами перекрестноопыляе-
мой бобовой культуры козлятника восточного Galega 
orientalis Lam. (Eggi, 2015).

Материалы и методы

Объектами исследования являлись 47 образцов пяти 
видов вики, четыре из которых принадлежат к близко-
родственным видам секции Narbonensis (B. Fedtsch. ex 
Radzhi) Maxted, к комплексу, называемому V. narbonensis 
complex, и один вид – к секции Hypechusa (Alef.) Asch. & 
Graebner (таблица 1).

Таблица 1. Виды рода Vicia L. подрода Vicia* из коллекции ВИР, 
проанализированные методом SDS-электрофореза

Table 1. Species of the genus Vicia L. subgenus Vicia* from the 
VIR collection analyzed by SDS-electrophoresis

Секция/ Section Вид/ Species Внутривидовой таксон/ 
Intraspecific taxon

Число 
образцов/ 
Number of 
accessions

Происхождение/ Origin

Hypechusa (Alef.) 
Asch. & Graebner Vicia pannonica Crantz subsp. pannonica 18

Австрия, Азербайджан, 
Армении, Башкирия, 
Венгрия, Германия, 

Грузия, Польша, Украина, 
Чехословакия, Югославия

Narbonensis 
(B. Fedtsch. ex 
Radzhi) Maxted

V. johannis Tamamschjan 
in Karyagin

var. procumbens H. Schäfer

var. johannis
8 Германия, Сирия, 

Туркменистан, Турция

V. serratifolia Jacq. ─ 1 Италия

V. narbonensis L.

var. salmonea (Mout.) 
H. Schäfer 

var. jordanica H. Schäfer 
var. affinis Kornhuber ex 

Asch. & Schweinf. 
var. aegyptica Kornhuber ex 

Asch. & Schweinf. 
var. narbonensis

17

Греция, Италия, Израиль, 
Иордания, Ливан, Мальта, 

Марокко, Палестина, 
Португалия, Сирия, 

Турция

V.hyaeniscyamus Mout. ─ 3 Сирия

*Таксоны разного ранга приведены по Maxted, 1993/ *Taxa of different ranks are given according to Maxted, 1993 (Maxted, 1993)
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Белки экстрагировали настаиванием 5 мг муки семян 
в 140 мкл 0,025 M трис-глицинового электродного буфе-
ра, рН 8,3 в течение 40 минут при комнатной температу-
ре. Электрофорез проводили в 12,5% полиакриламидном 
геле (ПААГ) в диссоциирующей системе с 0,001% доде-
цилсульфатом натрия (SDS-электрофорез) по Лэммли 
(Laemmli, 1970; Konarev et al., 2024). К экстракту добав-
ляли равный объем буфера нанесения с 2% 2-меркапто-
этанолом или без него. Фракционирование белков осу-
ществляли в приборе для вертикального электрофореза 
(Хийу Калур, Эстония). Анализ проводили на единич-
ных семенах оригинальных образцов и их репродукций 
(5-20 семян) по стандартной методике, принятой в ВИР 
для регистрации образцов двудольных культур и утверж-
денной Международной ассоциацией тестирования 
семян ISTA (International Seed Testing Association; Cooke, 
1992) для анализа образцов гороха (Tarlakovskaya et al. 
1990; Konarev Al.V., 2000). Гели окрашивали красителем 
Coomassie R-250. Поскольку электрофоретический спектр 
белков семян культурной сои Glycine max (L.) Merr. иден-
тичен у представителей вида (Eggi, 2013), для контроля 
может быть использован любой образец данной культу-
ры. В наших работах спектр белков сои сорта ‘Комсомол-
ка’ к-5950 коллекции ВИР служит стандартом для нуме-
рации и регистрации полипептидных спектров семян 
разных культур (Eggi, 2013; 2015).

Результаты и обсуждение

Для решения поставленной задачи были выбраны 
виды, отличающиеся по положению в системе рода Vicia, 
уровню близости и степени окультуривания, а именно 
видовой комплекс V. narbonensis и культивируемый вид 
V. pannonica Crantz (вика паннонская). Однолетние виды 
V. narbonensis complex считаются перспективными цен-
ными кормовыми культурами (Bouabid et al., 2019). Вика 
нарбонская (V. narbonensis L.) с древности культивиру-
ется на Ближнем Востоке в Средиземноморье, произрас-
тая там же в диком виде (Enneking, Maxted, 1995). Виды 
данного комплекса преимущественно самоопыляющие-
ся, но у отдельных форм в различной степени наблюда-
ется и факультативное перекрестное опыление (до 5-10%) 
(Enneking, Maxted, 1995; Potokina, Aleksandrova, 1996; 
Bouabid et al., 2019). Виды комплекса трудно различимы 
в полевых условиях (Bennett, Maxted, 1997), что явилось 
одним из оснований для выбора их в качестве объекта 
для нашего исследования. Разновидности в пределах дан-
ных видов легко скрещиваются, но межвидовые скрещи-
вания не дают жизнеспособных семян (Enneking, Maxted, 
1995).

Вика паннонская – важная кормовая культу-
ра на Ближнем Востоке и в Европе, включая Россию 
(Firincioğlu et al., 2011; Aleksandrova, 2018), представлен-
ная множеством генотипов и сортов (Ilieva, Naidenova, 
2016). Кроме того, широко распространены и дикие фор-
мы вида, многие из которых являются вторично одичав-

шими (Firincioğlu et al., 2011). Наиболее распространено 
мнение, что V. pannonica опыляется пчелами (McGregor, 
1976; Interactive Agricultural Ecological Atlas of Russia and 
Neighboring Countries, 2024), но по другим данным у это-
го вида может встречаться и самоопыление (Breeding 
systems table, 2024). Среди основных видов зерновых 
бобовых культур и их диких родичей V. pannonica, наря-
ду с V. faba, относится по системе опыления к факульта-
тивным самоопылителям с высокой степенью аутбридин-
га (Vishnyakova et al., 2018).

На рисунке 1 показаны полипептидные спектры сум-
марных белков семян образцов исследованных видов 
вики из коллекции ВИР. Внизу рисунка приведены фото-
графии семян, для которых получены спектры, и номера 
образцов по каталогу коллекции ВИР. Для контроля опы-
та использована соя.

Как видно из рисунка 1, полипептидные спектры раз-
личаются по положению и интенсивности множества 
компонентов, однако использование таких сложных спек-
тров при массовом скрининге коллекционного материа-
ла для видовой идентификации и регистрации образцов 
требует значительных затрат времени и усилий. В случае 
составления «белковой формулы» видов по «соевой шка-
ле» пришлось бы учитывать много компонентов, не всег-
да легко идентифицируемых в сложном спектре.

Мы поставили задачу выделить в суммарных поли-
пептидных спектрах семян зону четко выявляемых ком-
понентов, принадлежащих одной белковой системе 
и однозначно позволяющих идентифицировать виды рода 
Vicia. По нашим предварительным данным, кандидатами 
на роль такой системы являются полипептиды легуми-
на, 11S глобулина, возможность использования которых 
для указанных выше целей мы и решили проверить. Осо-
бенностью данного типа глобулинов двудольных являет-
ся наличие дисульфидных связей между пептидами α и β, 
формирующими мономеры, которые, в свою очередь, 
в нативных условиях за счет нековалентных связей объе-
диняются в гексамер (Shewry et al., 1995; Zha et al., 2021).

В присутствии SDS исходные гексамеры легумина 
массой от 300 кДа до 400 кДа диссоциируют до мономе-
ров массой около 60 кДа, которые, в свою очередь, под 
действием 2-меркаптоэтанола распадаются на пептиды 
α и β (Shevkani et al., 2019).

Находясь в комплексе с SDS, в процессе электрофоре-
за в ПААГ полипептиды распределяются по молекуляр-
ной массе (Laemmli, 1970). Мелкие молекулы движутся 
быстрее и занимают нижнюю часть белкового спектра, 
крупные – медленнее и находятся в верхней его части.

На рисунке 2 показаны примеры идентификации зоны 
основных полипептидов у образцов разных видов вики 
путем сопоставления спектров, полученных без обработ-
ки белковых экстрактов из семян 2-меркаптоэтанолом 
и с обработкой данным реагентом. В спектре без 2-мер-
каптоэтанола 11S глобулин представлен глобулами-мо-
номерами размером около 60 кДа. В присутствии 2-мер-
каптоэтанола глобула распадается на основные (около 
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20 кДа) и кислые (около 40 кДа) полипептиды. Место 
положения глобулы в этом спектре остается свободным. 
Основные полипептиды легумина оказываются в зоне 

почти свободной от компонентов других белков и легко 
могут быть идентифицированы.

Рис. 1. Электрофоретические спектры белков, экстрагированных из семян видов рода Vicia L.  
и фото семян, из которых выделены белки 

Образцы обозначены номерами по каталогу ВИР. Цифры и числа 3, 4, 15, 17 и 36 – краткие условные обозначения 
образцов. В качестве контроля использованы белки семян сои Glycine max (L.) Merr., к-5950, сорт ‘Комсомолка’

Fig. 1. Electrophoretic patterns of proteins extracted from seeds of species of the genus Vicia L.  
and photos of the source seeds 

Accession designation according to the VIR catalogue. The numbers 3, 4, 15, 17 and 36 are short conventional designations of 
the accessions. Seed proteins from soybean cv. ‘Komsomolka’ (Glycine max (L.) Merr., k-5950) were used as a control

На рисунке 3 представлены фрагменты спектров 
основных полипептидов легумина видов вики. Зона, 
включающая компоненты с молекулярной массой око-
ло 20 кДа, вырезана из полных полипептидных спектров 
(см. рис. 1 и рис. 2). Также представлены спектры поли-
пептидов произвольно выбранных образцов – представи-
телей трех видов: Х1, Х2, Х3. Визуально не трудно опре-
делить, что Х1 соответствует образцу 17 (V. johannis var. 
procumbens H. Schäfer), Х2 – образцу 4 (V. narbonensis 

var. narbonensis), Х3 – образцу 3 (V. hyaeniscyamus Mout.). 
Очевидно, что рисунок компонентов каждого из пред-
ставленных образцов индивидуален и легко может быть 
идентифицирован. Таким образом, электрофоретические 
спектры основных полипептидов легумина являются 
специфичными для отдельных видов вики. Что касается 
кислых полипептидов легумина, то при данных услови-
ях электрофореза они оказываются в гетерогенной зоне 
совместно с полипептидами иной природы (см. рис. 2). 
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Рис. 2. Идентификация основных полипептидов видов рода Vicia L. путем сопоставления 
электрофоретических спектров белков семян, обработанных перед нанесением на гель 

2-меркаптоэтанолом (+ме) и не обработанных (–ме) 
Обозначения: большие белые кружки – глобулы 11S глобулина (исходные мономеры); малые белые кружки – кислые полипептиды 11S 
глобулина; черные кружки – основные полипептиды 11S глобулина. М – маркеры молекулярных масс: 65 кДа – бычий сывороточный 

альбумин, 45 кДа – яичный альбумин, 36 кДa – глицеральдегид-3-фосфатдегидрогеназа, 29 кДa – карбоангидраза, 24 кДa – трипсиноген

Fig. 2. Identification of the basic polypeptides of Vicia L. species by comparing the electrophoretic patterns 
of seed proteins treated with 2-mercaptoethanol (+ме) and untreated (–ме) before gel application 
Designations: large white circles – 11S globulin globules (initial monomers); small white circles – 11S globulin acidic polypeptides; 

black circles – 11S globulin basic polypeptides. M – molecular mass markers: 65 kDa – bovine serum albumin, 45 kDa – egg 
albumin, 36 kDa – glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase, 29 kDa – carbonic anhydrase, 24 kDa – trypsinogen

Рис. 3. Фрагменты электрофоретических спектров (зона основных полипептидов)  
легумина семян пяти видов рода Vicia L. 

Цифрами и числами обозначены спектры видов: 3 – V. hyaeniscyamus Mout. (к-37681), 4 – V. narbonensis var. narbonensis 
(к-37650), 15 – V. serratifolia Jacq. (к-37813), 17 – V. johannis var. procumbens H. Schäfer (к-37533), 36 – V. pannonica 

Crantz (к-33649). Спектры видов представлены в нескольких повторах в случайном порядке. X1, X2 и X3 – 
произвольно выбранные другие образцы семян трех из перечисленных видов (пояснение в тексте)

Fig. 3. Fragments of legumin electrophoretic patterns (basic polypeptides zone)  
of five species of the genus Vicia L. 

Patterns numbering: 3 – V. hyaeniscyamus Mout. (k-37681), 4 – V. narbonensis var. narbonensis (k-37650),  
15 – V. serratifolia Jacq. (k-37813), 17 – V. johannis var. procumbens H. Schäfer (k-37533), 36 – V. pannonica 

Crantz (k-33649). Patterns of the species are presented in several replications in random order. X1, X2 and X3 – 
other randomly selected seed accessions of three among the listed species (explanation in the text)
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Это затрудняет их распознавание и для быстрой видовой 
идентификации они мало пригодны.

Чтобы показать, что вариабельность основных поли-
пептидов внутри вида не выходит за рамки видоспеци-

фичного признака, приводим спектры основных поли-
пептидов для всех проанализированных образцов пяти 
видов вики (рис. 4).

Рис. 4. Спектры основных полипептидов 11S глобулина изученных образцов (обр.) Vicia L.: 
V. hyaeniscyamus Mout. – три обр., V. narbonensis L. – 17 обр., V. serratifolia Jack. – один обр., V. johannis Tamamschjan in Karyagin – восемь 

обр., V. pannonica Crantz – 18 обр. (названия образцов: а – сорт ‘Богдановская местная’, б – Pannonbükköny, в – Сорнополевая, г – сорт 
‘Ангернская’, д – сорт ‘Beta’, е – Kiserleti gazdasag, ж – Венгерская, з – без названия (б/н), и – Anatolien, к – Сорнополевая, л – б/н,  

м – Chlumecka panonska, н – Грузинская, о – сорт ‘Maglodi’, п – сорт ‘Siofoki’, р – б/н, с – Pörnbacher Toerring, т – сорт ‘Черноморская’)

Fig. 4. Banding patterns of the 11S globulin basic polypeptides of the studied Vicia L. accessions (accs.): 
V. hyaeniscyamus Mout. – three accs., V. narbonensis L. – 17 accs., V. serratifolia Jack. – one acc., V. johannis Tamamschjan in Karyagin – eight 
accs., V. pannonica Crantz – 18 accs. (accession names: a – cv. ‘Bogdanovskaya local’, b – Pannonbükköny, c – Weedy, g – cv. ‘Angernskaya’,  

d – cv. ‘Beta’, e – Kiserleti gazdasag, f – Hungarian, h – no name (n/n), I – Anatolien, k – Weedy, l – (n/n),  
m – Chlumecka panonska, n – Georgian, o – cv. ‘Maglodi’, p – cv. ‘Siofoki’, r – (n/n), s – Pörnbacher Toerring, t – cv. ‘Chernomorskaya’)
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Проанализированные виды различаются по числу 
представленных образцов, что связано, с одной сторо-
ны, c малочисленностью образцов одних видов и, с дру-
гой стороны, с более широкой возможностью выборки 
в коллекции ВИР представителей других видов разно-
го географического происхождения. Как отмечалось, из 
пяти видов, включенных в данное исследование, четы-
ре принадлежат к близкородственным видам комплек-
са V. narbonensis. Внутривидовое разнообразие, входя-
щих в состав V. narbonensis complex видов V. narbonensis 
и V. johannis, представлено на уровне разновидностей.

Как видно на рисунке 4, расположение основных 
полипептидов в спектрах в пределах вида остается неиз-
менным, вне зависимости от происхождения образца и 
его принадлежности к внутривидовому таксону. Наблю-
даемая небольшая внутривидовая вариабельность спек-
тров связана с интенсивностью проявления отдельных 
компонентов, иногда до полного отсутствия, например, у 
образцов к-37650, к-37651 (V. narbonensis var. narbonensis) 
и к-37660 (V. narbonensis var. aegyptica Kornhuber ex 
Asch. & Schweinf.), что, возможно, связано с различны-
ми уровнями экспрессии кодирующих их генов, а так-

же с вероятным внутривидовым или внутрипопуляцион-
ным полиморфизмом по наличию/отсутствию отдельных 
компонентов как, например, у вида V. hyaeniscyamus, что 
позволяет предположить аллельную изменчивоcть соот-
ветствующих генов. Как говорилось выше, у видов, вхо-
дящих в состав V. narbonensis complex, редко, но встре-
чается перекрестное опыление, что может также служить 
одной из причин подобной слабой изменчивости, одна-
ко важно отметить, что она вполне укладывается в заклю-
чение о видовой специфичности спектра основных поли-
пептидов легумина. Очевидно, что выявленная нами 
специфичность спектра данных полипептидов у видов 
комплекса V. narbonensis коррелирует с репродуктивной 
изоляцией последних (Enneking, Maxted, 1995). Это согла-
суется с полученными ранее данными о том, что компо-
нентный состав отдельных групп белков, в частности, 
ингибиторов α-амилаз и протеаз может быть специ фичен 
для видов или отдельных генотипов. Это показано на 
примере пшеницы и родственных ей злаков (Konarev V.G, 
2000), а также вигны (Konarev et al., 2002). В то же 
время другие группы белков могут отражать измен-
чивость на сортовом или внутрипопуляционном уровне 

Рис. 5. Регистрация основных полипептидов 11S глобулина видов Vicia L. с помощью «соевой шкалы» 
G.m – белки семян сои Glycine max, использованые в качестве контроля

Fig. 5. Registration of the 11S globulin basic polypeptides of Vicia L. species using the “soybean scale” 
G.m – soybean Glycine max seed proteins used as a control

Plant Biotechnology and Breeding 2025;8(1)
41



(Konarev Al.V., 2000; Eggi, 2015; Eggi, Aleksandrova, 2019), 
причем это могут быть другие компоненты полных спек-
тров белков семян, например вики, отличные от основ-
ных субъединиц 11S глобулина.

Многочисленные образцы сорнополевых и культур-
ных форм V. pannonica различного географического про-
исхождения демонстрируют практически полное одно-
образие по составу основных полипептидов легумина 
(см. рис. 4). То есть в пределах данного таксона отсут-
ствует изменчивость по составу аллелей генов, кодирую-
щих полипептиды. Характерное для V. pannonica пре-
имущественно перекрестное опыление не повлияло на 
состав спектров. Результаты нашей предыдущей работы 
(Konarev et al., 2024) позволяют высказать предположе-
ние о специфичности спектров основных полипептидов 
легумина и для других видов секции Hypechusa, поми-
мо V. pannonica. На рисунке 1 вышеупомянутой публика-
ции (Konarev et al., 2024) приведены полные спектры бел-
ков семян нескольких видов данной секции, в которых, 
учитывая сведения из настоящей работы, можно иденти-

фицировать основные полипептиды легумина в соответ-
ствующей зоне спектров. По-видимому, состав данной 
группы компонентов специфичен и для отдельных видов 
секции Bithynicae (B. Fedtsch.) Maxted. и других групп 
видов вики, однако это предположение заслуживает более 
детального экспериментального подтверждения.

Позиции компонентов в спектрах можно легко заре-
гистрировать, например, используя разработанную ранее 
в ВИР последователями школы В.Г. Конарева «соевую 
шкалу» (рис. 5), основанную на неизменности поли-
пептидного спектра культурной сои в пределах вида 
(Tarlakovskaya et al., 1990; Konarev Al.V., 2000; Eggi, 2013; 
2015; Mazin, Eggi, 2021). Шкала позволяет определять 
позиции компонентов анализируемого спектра белков 
независимо от степени их разгонки при электрофорезе.

«Белковые формулы» пяти проанализированных 
видов вики, как результат регистрации основных поли-
пептидов 11S глобулина видов рода Vicia, представлены 
в таблице 2.

В результате регистрации основных полипепти-
дов 11S глобулина по «соевой шкале», «белковые форму-
лы» для пяти видов вики выглядят следующим образом: 
V. hyaeniscyamus – 78, 81, 83, 87, 89, 91; V. narbonensis – 81, 
90; V. serratifolia Jacq. – 82, 84, 90; V. johannis – 79, 81, 85, 
89; V. pannonica – 84, 88, 92, 96.

Заключение

Электрофоретические спектры основных полипепти-
дов 11S глобулинов – легуминов семян, – могут быть 
использованы для простой и быстрой идентификации 
видов и регистрации образцов семян видов рода Vicia 
в коллекции ВИР и коллекциях других генбанков. Дан-

ный подход показал, в частности, свою эффективность 
на близкородственных и трудноразличимых по морфо-
логическим признакам видах V. narbonensis complex, где 
специфичность состава указанной группы полипепти-
дов коррелирует с репродуктивной изоляцией видов. 
Полученные данные указывают на применимость данно-
го метода и в отношении представителей других секций 
рода Vicia, например, секции Hypechusa, в состав которой 
входит преимущественно перекрестноопыляемый вид 
V. pannonica. Так, на большой выборке образцов культур-
ных и сорнополевых форм V. pannonica различного гео-
графического происхождения показана однородность по 
спектрам основных полипептидов легумина. Эта зона 
электрофоретического спектра легумина пригодна для 

Таблица 2. «Белковые формулы» видов Vicia L.
Table 2. “Protein formulas” of Vicia L. species

Вид/ Species

№ основных полипептидов 11S глобулина по «соевой 
шкале»*/ No. of the basic polypeptides of 11S globulin 

according to the “soybean scale”*
«Белковая формула»

вида/ “Protein formula”
 of the species

78 79 81 82 83 84 85 87 88 89 90 91 92 96

Vicia hyaeniscyamus Mout. 1 1 1 1 1 1 78, 81, 83, 87, 89, 91

V. narbonensis L. 1 1 81, 90

V. serratifolia Jacq. 1 1 1 82, 84, 90

V. johannis Tamamschjan 
in Karyagin 1 1 1 1 79, 81, 85, 89

V. pannonica Crantz 1 1 1 1 84, 88, 92, 96

*интенсивные компоненты отмечены полужирным шрифтом/ *intense components are marked in bold
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использования при видовой идентификации семян как 
самоопыляющихся, так и перекрестноопыляемых видов 
вики, и представляется перспективной в отношении дру-
гих бобовых и иных двудольных культур, что заслужи-
вает отдельного экспериментального подтверждения. 
Метод целесообразно применять на первых этапах анали-
за семенного материала для его видовой идентификации, 
а более детальную характеристику образцов в отноше-
нии, например, внутрипопуляционной изменчивости или 
выяснения сортовой принадлежности семян можно про-
водить на основании изучения полного спектра белков 
семян, изоферментов, ингибиторов ферментов или с при-
влечением широкого арсенала методов анализа ДНК.
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