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Мета. Дослідити молекулярно-гене-

тичний поліморфізм сортів сої, створених у різ-

них селекційних центрах України, за локусами 

Satt100, Satt229, Satt319, Satt354, Satt365, 

Sat_038 та визначити, чи можлива диференціа-

ція, ідентифікація та паспортизація сортів на 

основі МС-аналізу за названими локусами. Ме-

тоди. Виділення ДНК, SSR-ПЛР, електрофорез 

у 7 % поліакриламідних гелях та на генетично-

му аналізаторі ABI PRISM® Genetic Analyzer 

3500 (Applied Biosystems), кластерний аналіз 

UPGMA. Результати. Загалом детектовано 28 

алелів. Найбільш поліморфним виявився локус 

Satt365 – 6 алелів на локус. Нами не детектовано 

гетерозиготних рослин та гетерогенних сортів 

сої за локусами, які вивчали. Висновки. Всі сор-

ти чітко диференціювалися на дендрограмі, що 

дозволяє запропонувати індивідуальну генетич-

ну формулу для кожного з сортів та рекоменду-

вати зазначені МС-локуси для використання в 

паспортизації та реєстрації сортів сої. 

Ключові слова: соя, молекулярно-

генетичний поліморфізм, мікросателітні локуси. 

 

Соя (Glycine max (L.) Merr.) є однією з 

економічно найважливіших у світі бобових ку-

льтур. В Україні сою розпочали активно виро-

щувати з 2007 року, і на сьогодні Україна є лі-

дером в Європі з виробництва сої. У 2017−2018 

роках експорт сої склав понад 2,7 млн тонн [1]. 

Відомо, що геном сої на сьогодні секвено-

ваний, його розмір складає близько 978 мега п. 

о. [2] та охоплює 20 хромосом (20 груп зчеп-

лення) [3]. У 2010 році [4] було ресеквеновано 

геноми 17 диких видів та 14 видів сої, що куль-

тивують. Загалом показано більшу алельну різ-

номанітність у диких видів. Цікаво, що лише 

3 % SNP з більш ніж 4 млн детектованих для 

сої, що культивують, розташовані в кодуючих 

регіонах, всі інші в некодуючих ділянках [4]. У 

січні 2019 року опубліковано карту гаплотипів 

сої на основі результатів повного секвенування 

1007 зразків [5]. 

В Україні дослідження молекулярно-

генетичного поліморфізму генома сої розпочато 

наприкінці минулого століття, і виконувалися 

вони за використання різних типів ПЛР-

маркерів, зокрема таких ,як RAPD, ISSR та в 

подальшому і мікросателітних (SSR).  

Мікросателітні локуси, використані в на-

шому дослідженні, за даними наукової літера-

тури [6], зчеплені з генами, що відповідають за 

фотоперіодичну чутливість рослин сої. Водно-

час згідно з пошуковими дослідженнями в базі 

даних [3], виявилося, що багато QTL 

aсоційовані із зазначеними локусами (табл. 1). 

Таким чином, можливо, ці локуси знаходяться в 

активних ділянках генома, є високоваріабель-

ними і можуть бути корисними для диференціа-

ції сортів сої на молекулярному рівні. 

Отож, згідно з [3], використані в роботі 

мікросателітні маркери пов’язані не тільки з Е 

генами фотоперіодичної відповіді сої, а й з низ-

кою агрономічно важливих QTL, які відповіда-

ють за розміри рослин та їх окремих структур, 

якість зерна, стійкість до шкідників та хвороб, 

кількість бобів та врожай насіння. 

Метою нашої роботи було дослідити мо-

лекулярно-генетичний поліморфізм сортів сої, 

створених у різних селекційних центрах Украї-

ни, за локусами Satt100, Satt229, Satt319, 

Satt354, Satt365, Sat_038 та визначити, чи мож-

лива диференціація, ідентифікація та паспорти-

зація сортів на основі МС-аналізу за названими 

локусами. 

 

Матеріали і методи 

У роботі досліджували дев’ять сортів сої 

української селекції, придатних до поширення в 

Україні [7], які були люб’язно надані Націона-

льним центром генетичних ресурсів рослин Ін-

ституту рослинництва ім. В. Я. Юр’єва (табл. 2).  
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Таблиця 1. Локалізація мікросателітних локусів використаних у роботі 

МС-

локус 

Хромо-

сома 

Група зчеплення/ 

позиція в сМ* 

QTL, aсоційовані з локусами, що відповідають за ознаки  

(цит. за [3]) 

Satt100 6 C2/113,96 

Зацвітання, толерантність до затоплення, маса гіпокотіля, форма 

листа, полягання,  висота рослин, число вузлів, гниття насіння, 

викликане фомопсисом,   скоростиглість/пізньостиглість бобів, 

кількість бобів, кількість бобів на вузол, дробіння, колір насіння; 

кількість олії, олігосахаридів, білка в насінні, маса та врожай 

насіння 

Satt319 6 C2/113,42 
Зацвітання, полягання, кількість вузлів, висота рослин, врожай 

насіння, гліцетин насіння 

Satt229 19 L/93,89 

Зацвітання, форма квітки та листа, ширина листа, в’янення стеб-

ла (соломи), кількість бобів, твердість насіння, кількість та маса 

насіння, ізофлавони й олія насіння 

Satt354 20 I/46,22 

Довжина та  кількість міжвузлів, кількість хлорофілу в листі, 

кількість бобів, вага кореневих міжвузлів, кількість кальцію в 

насінні, відношення довжини до товщини насіння; кількість лі-

нолевої кислоти, лізину, олеїнової кислоти, білка в насінні; кіль-

кість альфа-, дельта-, гамма- та загального токоферолу в насінні, 

маса і врожай насіння, відношення ширини насіння до товщини 

Satt365 6 С2/111,68 

Зацвітання, довжина репродуктивного періоду, відношення дов-

жини репродуктивного до вегетаційного періодів, довжина веге-

таційного періоду, загальна тривалість росту, стійкість до куку-

рудзяного хробака (Helicoperva zea), площа та ширина листа, 

полягання, висота рослин, R/V фото-термальна чутливість, уро-

жайність насіння, скоростиглість/пізньостиглість бобів; стеарин, 

гліцин, гліцинін та бета-конглицинин насіння 

Sat_038 10 О/112,16 

Скоростиглість/пізньостиглість бобів, довжина репродуктивної 

стадії, висота рослин, гниття насіння, спричинене фомопсисом, 

стійкість до Heterodera glycines 
Примітка. *Позиції названо згідно GmComposite2003. 

 

Таблиця 2. Сорти сої української селекції, досліджені в роботі 

Назва сорту Рік реєстрації Оригінатор сорту 

Подяка 2011 
Інститут рослинництва ім. В. Я. Юр’єва Національної академії агра-

рних наук України 
Кобза 2015 

Криниця 2017 

Мавка 2013 
Приватне підприємство «Наукова селекційно-насінницька 

фірма «Соєвий вік» 

Ромашка 2013 

Кіровоградський інститут агропромислового виробництва Українсь-

кої академії аграрних наук; Кіровоградська державна сільськогоспо-

дарська дослідна станція Національної академії аграрних наук Укра-

їни 

Гєба 2016 
Товариство з обмеженою відповідальністю «Науково-

дослідний інститут сої» 

Полтава 2009 Товариство з обмеженою відповідальністю «Науково-

дослідний інститут сої»;  Інститут полівництва та овочівництва, м. 

Нові Сад; іноземне підприємство «НС СЕМЕ-Україна» 
Галина 2009 

Золотиста 2004 

Інститут землеробства південного регіону Української акаде-

мії аграрних наук; Інститут кормів Української академії аграрних 

наук; Інститут кормів та сільського господарства Поділля Націона-

льної академії аграрних наук України 
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У якості контролів були використані: ізо-

лінія Harosoy OT89-5, сорти Вілана, Maple 

Arrow, Cormoran AC (наданий Харківським на-

ціональним аграрним університетом ім. 

В. В. Докучаєва) та сорт Рось. 

ДНК виділяли з насіння сої (по 5 насінин 

на сорт) із використанням набору ДНК 

NeoPrep100 («Neogen Laboratory», Україна). 

ПЛР з праймерами до мікросателітних локусів 

Satt100, Satt229, Satt319, Satt354, Satt365, 

Sat_038 проводили відповідно до вказівок 

Molnar зі співавторами [6]. ПЛР проводили на 

ампліфікаторі BioRad (США, C1000, MJMini, 

MyCycler) у таких умовах: початкова денатура-

ція 95оС – 5 хв; 35 циклів: денатурація за 95оС – 

45 с, відпал праймерів за 50 оС – 60 с, елонгація 

за 72 оС – 60 с та завершальна елонгація за 72 оС 

протягом 10 хв, кінцеве зберігання за 12оС. 

Продукти ПЛР фракціонували в 7 % поліакри-

ламідних гелях та фарбували AgNO3 відповідно 

до протоколу Promega [8]. Розмір фрагментів 

ампліфікацій визначали шляхом порівняння з 

маркером молекулярної маси pUC19/MspI та за 

допомогою програми «GelAnalyzer 2010a». Уто-

чнення розмірів проводили в 6 % поліакриламі-

дному гелі на генетичному аналізаторі ABI 

PRISM® Genetic Analyzer 3500 (Applied 

Biosystems). Результати оброблялися за допомо-

гою програми GeneMapper® Software Version 

4.1. Як стандарт використовували Orange DNA 

Size Standard виробництва MCLABs [9].  

Для визначення генетичної подібності між 

досліджуваними сортами сої за алелями назва-

них мікросателітних локусів було побудовано 

дендрограму методом незваженого парногрупо-

вого кластерного аналізу UPGMA [10]. 

 

Результати та обговорення 

За допомогою мікросателітного аналізу за 

використання шести МС-маркерів нами було 

досліджено 9 сортів сої української селекції та 

п’ять контрольних сортів/ліній (табл. 3). У дос-

лідженому матеріалі виявили 28 алелів. У сере-

дньому детектували 4,7 алелів на кожний МС-

локус. Satt365 виявився найбільш поліморфним 

локусом, за цим локусом визначено 6 алелів, 

найменш поліморфними виявилися локуси 

Satt100, Satt319 та Sat_038, за якими детектова-

но по 4 алелі відповідно (рис. 1).   

Нами не детектовано гетерозиготних рос-

лин та гетерогенних сортів сої за локусами, які 

вивчали. Водночас, використані в роботі МС-

локуси є достатньо поліморфними. Індекс полі-

морфності (РІС) коливався від 0,650 для локуса 

Satt100 до 0,725 для локусів Satt229 та Satt319, 

що дозволяє рекомендувати їх для використання 

в диференціації, паспортизації та реєстрації сор-

тів сої, під час перевірки насіннєвого матеріалу 

різного походження та для захисту авторських 

прав. 

 

Таблиця 3. Алельний стан МС-локусів у досліджених сортах сої 

Сорти 
Мікросателітні локуси, розмір фрагментів п.н. 

Satt100 Satt229 Satt319 Satt354 Satt365 Sat_038 

Подяка 167 212 175 232 307 247 

Кобза 141 234 178 230 288 245 

Мавка 141 234 182 178 301 245 

Гєба 131 230 178 249 270 249 

Полтава 141 230 182 230 301 249 

Ромашка 167 234 175 230 305 245 

Галина 141 230 182 178 301 249 

Золотиста 141 234 180 178 301 247 

Криниця 167 234 180 230 301 245 

Контрольні сорти / лінії 

Рось 145 215 178 178 270 243 

Вілана 167 234 175 249 301 247 

Harosoy ОТ89-5 167 183 175 216 301 247 

Cormoran 131 183 178 178 270 247 

Maple Arrow 131 215 178 178 215 247 
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Рис. 1. Діаграми розподілу частот алелів за МС-локусами. 

 

Так, згідно з отриманими нами даними, 

для кожного з досліджених у роботі сортів та 

контрольних сортів/ліній можна запропонувати 

індивідуальну генетичну формулу за шістьма 

мікросателітними локусами. У якості прикладу 

можна навести генетичну формулу сорту Подя-

ка: Satt100167, Satt229212, Satt319175, Satt354232, 

Satt365307, Sat_038247. Слід зазначити, що задля 

паспортизації сільськогосподарських культур, 

зокрема, пшениці, ячменю, кукурудзи, соняш-

ника та ін., рекомендують використовувати від 

8 до 15 МС-локусів [11].  

Вважаємо за необхідне в цій роботі звер-

нути увагу на методичні аспекти досліджень 

задля паспортизації. За фракціонування продук-

тів ампліфікації на різних пристроях для елект-

рофорезу в різних лабораторіях можливі розбі-

жності у розмірах фрагментів ампліфікації для 

одного і того ж самого зразка ДНК, тому необ-

хідне використання референсних − контрольних 
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сортів рослин із визначеними фрагментами ам-

пліфікації. Так, за даними [12], розмір фрагмен-

тів ампліфікації для контрольних сортів/ліній 

Вілана та Harosoy ОТ89-5 за МС-локусами 

Satt100 та Satt319 складали 168 та 173 п. н., від-

повідно. Водночас, у нашому дослідженні, про-

веденому навіть на тому ж самому генетичному 

аналізаторі ABI PRISM® Genetic Analyzer 3500 

(Applied Biosystems), розмір фрагментів амплі-

фікації під час порівняння цифрових результатів 

дещо різнився і становив − 167 і 175 п. н. Проте 

за наявності продуктів ампліфікації ДНК рефе-

ренсних сортів на електрофорезі стає зрозумі-

лим, що наявні фрагменти ампліфікації відпові-

дають контрольним сортам та маркують домі-

нантний стан алеля Е7. Отримати результати 

більшої точності можна за секвенування фраг-

ментів ампліфікації, проте використання цього 

методу потребує затрат більшої кількості кош-

тів. 

Утім, окрім диференціації та ідентифікації 

сортового матеріалу, зазначені мікросателітні 

маркери, згідно з даними наукової літератури 

(табл. 1) [3], можуть бути корисними в селек-

ційних програмах під час cтворення матеріалу з 

певними запрограмованими якостями. Однак 

практична цінність такого контролю в українсь-

кій генетичній плазмі та в еколого-географічних 

умовах України поки що вивчається. 

У роботі розраховували генетичні дистан-

ції з метою визначення генетичної подібності 

сортів сої та проводили кластерний аналіз 

(рис. 2). 

Дендрограма поділяється на два кластери 

першого порядку. В основі одного з кластерів 

першого порядку лежать переважно контрольні 

сорти/лінії, створені поза межами України, а 

саме – Рось, Mapple Arow, Cormoran AC та сорт 

Гєба української селекції. До другого кластера 

першого порядку відносяться всі інші сорти. В 

свою чергу він розділяється на 2 кластери дру-

гого порядку, один з яких в подальшому ще раз 

розділяється на 2 кластери 3 порядку. 

Сорти Полтава та Галина, що створені 

ТОВ «Науково-дослідний інститут сої»  спільно 

з Інститутом полівництва та овочівництва, м. 

Нові Сад; іноземного підприємства «НС СЕМЕ-

Україна» відносяться до одного підкласу на де-

ндрограмі. Таким чином, використані в роботі 

мікросателітні локуси дозволяють чітко дифе-

ренціювати сорти один від одного. 

 
Рис. 2. Дендрограма сортів сої, побудована за генетичними дистанціями, розрахованими під час викори-

стання методу UPGMA, за даними аналізу 6 МС-локусів. 



 
 
 

Використання мікросателітних локусів, зчеплених з генами Е, для ідентифікації та паспортизації сортів сої 
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Висновки 

У роботі досліджено молекулярно-гене-

тичний поліморфізм сортів сої створених у різ-

них селекційних центрах України, за локусами 

Satt100, Satt229, Satt319, Satt354, Satt365, 

Sat_038. 

Використання зазначених МС-локусів до-

зволяє чітко диференціювати сорти один від 

одного. Отже, вважаємо, що панелі з 6 МС-

локусів може бути достатньо для диференціації 

сучасних сортів сої української селекції та ство-

рення їх генетичних паспортів. 
Дослідження виконується у рамках проекту, 

що фінансується МОН №0117U1114 «Поліморфізм 

локусів фотоперіодичної чутливості сортів пшениці 

і сої  та залежність розвитку рослин від їхнього 

алельного складу, за даними ПЛР-аналізу». 
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AGE OF MICROSATELLITE LOCI LINKED WITH E GENES, FOR IDENTIFICATION AND CERTIFI-

CATION PASSPORTIZATION OF SOYBEAN VARIETIES 

Aim. To investigate the molecular genetic polymorphism of soybean varieties created in different breeding centers of 

Ukraine by the loci Satt100, Satt229, Satt319, Satt354, Satt_365, Sat_038 and to determine whether differentiation, 

identification and certification of varieties based on MS-analysis on listed loci can be used. Methods. DNA extraction, 

SSR-PCR, electrophoresis in 7% polyacrylamide gels and on ABI PRISM® Genetic Analyzer 3500 (Applied Biosys-

tems), cluster analysis UPGMA. Results. In general, 28 alleles were detected. The most polymorphic locus was Satt365 

− 6 alleles per locus. We did not detect heterozygous plants and heterogeneous soy varieties for studied loci. Conclu-

sions. All varieties have been clearly differentiated on the dendrogram, that allows to offer an individual genetic formu-

la for each of the varieties and recommend these microsatellite markers for use in the certification and registration of 

soy varieties. 

Keywords: soybean, molecular genetic polymorphism, microsatellite loci. 
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