
ISSN 2618-7132 (onl ine)    научно�практический  журнал о в о щ и   р о с с и и   №  3  ( 4 1 )   2 0 1 8     I S S N  2 0 7 2 - 9 1 4 6  ( P r i n t )[ 11 ]

BREEDING AND SEED PRODUCTION OF AGRICULTURAL CROPS

Споявлением методологий, позво-
ляющих оперировать с ДНК

(основным носителем генетической
информации на молекулярном уровне),
внимание исследователей в значительной
степени переключилось на нуклеиновые
кислоты как источник информативного
полиморфизма. Это связано с тем, что
каждая отдельно взятая нуклеотидная
последовательность уникальна по своей
структуре [1]. Последовательность ДНК
может быть использована для любых

исследований генетического разнооб-
разия и взаимодействия между орга-
низмами [2]. В последние десятилетия
был разработан широкий спектр иден-
тификации полиморфизма нуклеиновых
кислот. Результатом таких работ стала
разработка молекулярных методов
исследования организмов с использо-
ванием ДНК-маркеров.

Молекулярные маркеры – наиболее
разнообразный и наиболее многочис-
ленный класс маркеров на сегодня. В

целом, молекулярные маркеры, исходя
из методической основы реализации
маркерного подхода, можно разделить
на три основные группы – маркеры,
основанные на:

1) молекулярно-генетической блот-
гибридизации – Саузерн-, Вестерн- и
дот-гибридизации; к этой группе можно
отнести и маркеры, разработанные на
основе ДНК-чип технологий, по своей
сути являющихся не чем иным, как
современной, технологически усовер-

Чесноков Ю.В. – доктор биол. наук, директор ФГБНУ АФИ
orcid.org/0000-0002-1134-0292

Федеральное государственное бюджетное научное учреждение
«Агрофизический научно-исследовательский институт»

195220, Россия, г.Санкт-Петербург, Гражданский проспект, д. 14
E-mail: yuv_chesnokov@agrophys.ru

С развитием молекулярных маркеров, позволяющих производить
анализ генотипов на уровне первичного носителя генетической
информации – ДНК, появился наиболее разнообразный и наибо-
лее многочисленный класс маркеров на сегодня. Это связано с
тем, что каждая отдельно взятая нуклеотидная последователь-
ность уникальна по своей структуре. Совокупность молекулярно-
генетических методов, получившая название ДНК-фингерприн-
тинг, наиболее широко используется в современных исследова-
ниях для решения самых разных задач в различных биологических
дисциплинах. В этой связи необходимость в сравнительной клас-
сификации существующих на сегодня молекулярно-генетических
маркеров представляется актуальной. Исходя из опубликованно-
го литературного материала, приводятся данные по предлагав-
шимся классификациям молекулярных маркеров. Дается опреде-
ление термину «маркер» в генетике и селекции. Приводятся свой-
ства и отличительные особенности генетических маркеров.
Определяется что такое «хороший» генетический маркер, а также
виды, категории, вариации и типы наследования молекулярных
маркеров. Выявляемый с помощью молекулярных маркеров поли-
морфизм подразделяется на полиморфизм самой последователь-
ности (включая нуклеотидные замены и инсерции-делеции) и
полиморфизм числа тандемно повторяющихся последовательно-
стей в повторяющихся районах. Кроме того, молекулярные марке-
ры можно классифицировать на две вариации: анонимные, т.е. те,
в которых нуклеотидная последовательность не известна и для
проявления молекулярного маркера ее установление не требу-
ется (например, RAPD, AFLP, RFLP), и анонсированные (или детер-
минированные), т.е. те, в которых нуклеотидная последователь-
ность известна либо выявляется в процессе проведения анализа
(например, SNP, CAPS, STS). Однако, каким бы ни было предпола-
гаемое применение молекулярных маркеров, выбор метода
исследования также будет зависеть и от изучаемого вида расте-
ний. Последующее влияние методов молекулярно-генетического
анализа на генетику и практическую селекцию растений будет
зависеть от результатов, которые будут получены, в частности, от
выявления возможности или невозможности генотипирования
особи по одному генетическому маркеру, и от экономической
цены получаемых информативных данных.
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With the creation of the molecular markers allowing to carry
out analysis of genotypes on the level initial genetic informa-
tion – DNA, onset one of the most multifarious and one of the
most large in number class of markers at the present day. It is
concerned with that each separate nucleic acid sequence is
unique on its structure. Set of molecular and genetic meth-
ods, named as DNA-fingerprinting, most wide used in modern
investigations for solving different problems in different biolog-
ical areas. In this connection, necessity in comparative classi-
fication of modern molecular and genetic markers is actual.
Based on published literature material it shown data on differ-
ent classifications of molecular markers. Determined definition
of term “marker” in genetics and breeding. Gave the charac-
ters and distinctive features of genetic markers. It given the
definition what is “good” genetic marker as well as kinds, cat-
egories, variations and types on heredity of molecular mark-
ers. Manifested by means of molecular markers polymor-
phisms can classified on polymorphism of sequence itself
(including nucleotide substitution and insertion-deletion) and
polymorphism the number of tandem repeat sequences in
repeated regions. Moreover, molecular markers can classify
on two variations: anonymous, for which nucleotide acid
sequence unknown and for manifestation of the molecular
marker its detection not necessary (for example, RAPD, AFLP,
RFLP), and announce (or determined), for which nucleic acid
sequence is known or can be detect during analysis (for
example, SNP, CAPS, STS). However, in independence on
using of molecular markers the choice of method of investiga-
tion will be depend on investigated plant species as well. The
next influence of molecular and genetic methods on genetics
and practical breeding of plants will be depend on results,
which will be obtain, in particular, on revealing the possibility
or not possibility of genotyping of individual on single genetic
marker as wel as on economic price of obtain informative
data.
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ГЕНЕТИЧЕСКИЕ МАРКЕРЫ: 
СРАВНИТЕЛЬНАЯ КЛАССИФИКАЦИЯ 
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COMPARATIVE CLASSIFICATION OF MOLECULAR MARKERS
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шенствованной модификацией метода
блот-гибридизации;

2) методе полимеразной цепной реак-
ции (ПЦР);

3) методах секвенирования (прочте-
ния последовательности) нуклеиновых
кислот. 

Следует отметить, что современные
методы секвенирования нуклеиновых
кислот базируются на использовании
как методов биохимической реакции
пошагового отщепления нуклеотидов,
так и на методах ПЦР и блот-гибридиза-
ции. В этом смысле секвенирование
можно рассматривать как некое логиче-
ское развитие и совершенствование
методов блот-гибридизации и ПЦР.
Однако принципиальное отличие
состоит в разрешающих способностях
методологии секвенирования, которые
позволяют выделить молекулярные
маркеры, разработанные на ее основе,
в самостоятельную группу.
Секвенирование можно применять для
прочтения не только нуклеотидных, но и
аминокислотных последовательностей
отдельных пептидов и белков. В этом
смысле секвенирование можно рас-
сматривать как некий современный
подход, в равной степени применимый
для анализа как нуклеиновых кислот,
так и белков.

Совокупность молекулярно-генетиче-
ских методов, получившая название ДНК-
фингерпринтинг, наиболее широко
используется в современных исследова-
ниях для решения самых разных задач в
различных биологических дисциплинах.
Благодаря многообразию составляющих
эту совокупность методов исследователь
может не только маркировать геномы и
генотипы, но и оценивать генетическое
разнообразие внутри и между различными
популяциями как естественного, так и
искусственного происхождения вплоть до
установления полиморфизма на уровне
единичного нуклеотида. Однако во избе-
жание некорректного смыслового пони-
мания употребляемых терминов следует

рассмотреть современное определение
словосочетания «генетический маркер».

Что такое «генетический маркер»?
Как правило, термин «маркер» в генети-

ке и селекции используется в значении
«генетический маркер». Он также является
синонимом словосочетания «маркерный
локус». Маркерный локус – это полиморф-
ный локус, который маркирует (метит):
• генотип несущего его индивидуума (как
правило, словосочетание «маркерный
локус» в этом значении используется в
популяционной генетике);
• генотип одного или нескольких генетиче-
ских локусов, связанных с маркером (это
определение «маркерного локуса» обычно
используется как при идентификации и
клонировании генов или фрагментов ДНК,
так и в маркерной селекции растений).

В целом генетический маркер может
быть определен как: 1) хромосомная
метка или аллель, позволяющие просле-
дить специфичный район ДНК; 2) специ-
фичный фрагмент ДНК с известной пози-
цией в геноме; 3) ген, чья фенотипическая
экспрессия обычно легко отличима и
может быть использована для идентифи-
кации несущей ее особи или клетки
(ткани, органа) либо как зонд для мечения
клеточных органелл (ядра, митохондрий,
хлоропластов), хромосом или хромосом-
ных локусов.

Согласно установленной терминоло-
гии, генетические маркеры обычно под-
разделяют на три основных класса:
морфологические маркеры (выявляе-
мые на уровне фенотипа организма),
молекулярные маркеры (выявляемые на
уровне нуклеиновых кислот) и биохими-
ческие маркеры (различные белки, в
том числе ферменты, и метаболиты).
Последний термин, к сожалению, не
вполне определен, поскольку в некото-
рых контекстах он обозначает молеку-
лы, присутствие которых маркирует
(метит) различные стадии дифферен-
циации или какую-нибудь физиологиче-
скую стадию. К генетическим маркерам

можно отнести и цитогенетические мар-
керы. Они занимают особое место,
обладая одновременно свойствами как
биохимических, так и молекулярных
маркеров (табл. 1). Специфика выявле-
ния цитогенетических маркеров на
цитологическом уровне делает их огра-
ничено доступными, а также зависимы-
ми от морфо-анатомического строения
изучаемого организма, специального
дорогостоящего оборудования и химре-
активов. Вследствие этого цитогенети-
ческие маркеры, по сравнению с други-
ми классами маркеров, не получили
широкого распространения и возмож-
ности массового применения.

Что такое «хороший» 
генетический маркер?
«Идеальный» генетический маркер

должен быть:
• полиморфным, поскольку «исходным
материалом» генетика и селекционера
является изменчивость, а полиморфизм
– ее отражение или проявление;
• мультиаллельным, так как благодаря
этому увеличивается частота и спектр
полиморфности;
• кодоминантным, потому что в этом слу-
чае гетерозиготный гибрид одновремен-
но проявляет свойства обоих родителей,
что позволяет различать обе гомозиготы
как друг от друга, так и от гетерозиготы;
• неэпистатичным, поскольку проявле-
ние маркера индивидуального генотипа
может быть выявлено визуально незави-
симо от месторасположения выбранного
маркера в геноме индивидуума (кодоми-
нирование и неэпистатическое проявле-
ние признака могут быть определены как
отсутствие внутри- и межлокусного
взаимодействия, соответственно);
• «нейтральным», так как замена аллелей
в маркерном локусе не имеет фенотипи-
ческого или селективного эффекта
(полиморфизм на молекулярном уровне
ДНК почти всегда нейтрален);
• нечувствительным к воздействию окру-
жающей среды, что должно проявляться

Таблица 1. Генетические маркеры, их свойства и отличительные особенности
Table 1. Genetic markers, their characteristics  and distinctive features

Свойство, отличительная особенность

Маркеры

фенотипические биохимические молекулярные цитогенетические

Выявление Визуально

Прокрашивание 
в геле посредством 
различного рода 
красителей и субстратов

Прокрашивание в геле
бромистым этидием,
флуоресцентное или
радиоактивное мечение

Цитологически, 
флуоресцентное 
или радиоактивное
мечение

Уровень проявления Морфология

Белки (ферменты, белки
семян, клеток, тканей),
метаболиты (углеводы,
сахара и т.п.)

Нуклеиновые кислоты 
(ДНК, РНК)

Нуклеиновые кислоты 
(ДНК, РНК), 
белки (клеток, тканей)

Тип наследования Доминантный, 
рецессивный

Доминантный, 
кодоминантный

Доминантный, 
кодоминантный Доминантный

Возможность автоматизации Нет Нет Да Нет

Распространение в геноме/ покры-
тие генома Низкое Низкое Высокое Среднее

Необходимость специализирован-
ного оборудования Нет Да Да Да

Цена Низкая Средняя Высокая Высокая
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в корреляции фенотипа и проявлении
маркера или маркерного признака вне
зависимости от воздействия окружаю-
щей среды. 

Морфологические маркеры практиче-
ски не соответствуют этим критериям.
Они недостаточно полиморфны и в боль-
шинстве случаев либо рецессивны, либо
доминантны. Кроме того, они часто под-
вержены влиянию других свойств или
признаков и могут быть зависимы от воз-
действия окружающей среды. В то же
время, большинство биохимических и
молекулярных маркеров отвечают
вышеизложенным требованиям.
Основное ограничение для изофермен-
тов – это малое число локусов в геноме,
которое может быть ими (изофермента-
ми) маркировано или определено.
Например, очень трудно выявлять 30-40
изоферментных маркеров одновремен-
но в исследуемых расщепляющихся
популяциях. Кроме того, не все фермен-
ты активны или присутствуют во всех
тканях или органах растений.
Полиморфизм разного рода белков,
выявляемый не только одномерным, но и
двумерным электрофорезом, может
быть более многочисленным и информа-
тивным, но также зависит от органа или
тканей растений, из которых выделяли
белки. В противоположность этому гене-
тические маркеры на уровне ДНК прак-
тически бесчисленны и не зависят от
специфичности анализируемых частей
растений, а также от стадии развития
организма, поскольку ДНК во всех орга-
нах и тканях данного растения по своему
химическому составу и структуре всегда
одна и та же. Более того, молекулярные
маркеры, как и ДНК исследуемого орга-
низма, могут быть непосредственно
использованы либо задействованы в
дальнейших молекулярно-биологиче-
ских исследованиях. 

Молекулярные методы оценки 
и изучения генетического 
разнообразия у растений
Целый ряд молекулярно-генетических

методов исследования может быть приме-
нен для изучения и анализа генетического
разнообразия, существующего в коллек-
циях генетических ресурсов растений и
ином селекционно-значимом материале,
что имеет непосредственную ценность для
проведения селекционного отбора. Эти
методы уже широко применяют в генетике
и селекции растений и многие из них
довольно подробно описаны (см., напри-
мер, [3-6]).

Виды, категории, вариации 
и типы наследования 
молекулярных маркеров
ДНК-маркеры особенно привлекатель-

ны тем, что с их помощью можно выявить
различия между двумя особями одного
или разных видов, что зачастую не удает-
ся сделать с помощью иных классов мар-
керов. Маркеры, позволяющие найти
отличия между анализируемыми особями,
называются полиморфными, тогда как

маркеры, не позволяющие сделать это
(например, электрофоретические полосы
одного размера, присутствующие у всех
исследуемых образцов), определяют как
мономорфные. Такое деление справедли-
во и для биохимических, и морфологиче-
ских маркеров. Кроме того, полиморфные
молекулярные и биохимические маркеры
по типу наследования можно разделить на
кодоминантные и доминантные (рис.). 

Такое разделение базируется на спо-
собности маркера отличать гетеро- и
гомозиготы друг от друга. С помощью
кодоминантных маркеров можно разли-
чать гомо- и гетерозиготы, в то время как
доминантные маркеры этого делать не
позволяют. Как правило, кодоминатные
молекулярные и биохимические маркеры
проявляют различия в размере электро-
форетических полос, в то время как доми-
нантные — в наличии или отсутствии таких
полос. Строго говоря, различные формы
проявления используемого молекулярно-
го маркера (например, электрофоретиче-
ские полосы различающихся размеров)
являются «аллелями» данного ДНК-марке-
ра. Кодоминантные маркеры могут иметь

Рисунок. Сравнение кодоминантного (А) и доминантного (Б) полиморфных маркеров:
AA, aa, Aa, BB, bb, Bb – генотипы маркерных локусов; маркерные аллели: полиморфные –
показаны более светлым затемнением, мономорфные – затемнены сильнее.
Figure. Comparison codomnant (A) and dominant (Б) polymorphic markers: AA, aa, Aa, BB, bb,
Bb - marker loci genotypes; marker alleles: polymorphic - shown by more light shadowing,
monomorphic - shadowing is dark.

Таблица 2. Классификация и сравнительные характеристики основных монолокусных и мультилокусных ДНК-маркеров, 
наиболее часто используемых при изучении генома растений (по: [7]; с изменениями)
Table 2. Classification and characterictics of main monolocus and multilocus DNA-markers 

most offen used upon genome investigation of plants (on [7], with changing)

Методы
Маркеры

монолокусные мультилокусные

Методы, основанные на блот-гибридизации
RFLP (restriction fragment length
polymorphism) – полиморфизм длины
рестрикционных фрагментов [8]

Минисателлиты [9]

Методы, основанные на ПЦР

SSR (simple sequences repeats) – простые
повторяющиеся последовательности (микро-
сателлиты) [10]
STS (sequences tagged site) – последователь-
ности, характеризующие локус [11]
SCAR (sequence characterized amplified
region) – последовательность, характеризую-
щая амплифицированную область [12] 
SSCP (single strand conformation
polуmorphism) – полиморфизм конформации
одноцепочечной ДНК [13]
CAPS (cleaved amplified polymorphic
sequences) – расщепленные амплифициро-
ванные полиморфные последовательности
[14] 

RAPD (random amplified polymorphic DNA) –
случайно амплифицированная полиморфная
ДНК [15, 16]
ISSR (inter simple sequence repeats) – меж-
микросателлитные последовательности [17]
IRAP (inter-retrotransposon amplified
polуmorphism) – полиморфизм амплифициро-
ванных последовательностей между ретро-
транспозонами [18]
AFLP (amplified fragment length polymorphism)
– полиморфизм длины амплифицированных
фрагментов [19] 
S-SAP (sequence-specific amplification
polymorphism) – полиморфизм специфично
амплифицированных последовательностей
[20]

Методы, основанные на применении секве-
нирования и ДНК-чипов

SNP (single nucleotide polymorphism) –одно-
нуклеотидный полиморфизм [21] 

DArT (diversity array technology) – ДНК-чип
технология для изучения разнообразия [22]
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множество разных аллелей, в то время как
доминантные маркеры — только два алле-
ля. Следует отметить, что морфологиче-
ские маркеры могут быть либо доминант-
ными, либо рецессивными. Такое подраз-
деление вытекает из генетической основы
формирования и проявления этого класса
маркеров. Морфологические маркеры не
могут быть кодоминантными, и это накла-
дывает определенные ограничения на их
использование, о чем уже говорилось
выше. Однако присущий им, как и другим
классам маркеров, полиморфизм позво-
ляет напрямую использовать их в селек-
ционном процессе, а также в генетико-
селекционных исследованиях. 

В то же время с молекулярной точки
зрения выявляемый полиморфизм можно
подразделить на две категории: 1) поли-
морфизм самой последовательности
(включая нуклеотидные замены и инсер-
ции-делеции) и 2) полиморфизм числа тан-
демно повторяющихся последовательно-
стей в повторяющихся районах. В настоя-
щее время не существует подходов, спе-
циально разработанных для определения
инсерционно-делеционного полиморфиз-
ма, который в любом случае устанавлива-
ется методами, позволяющими выявлять
нуклеотидные замены. Кроме того, моле-
кулярные маркеры можно классифициро-
вать на две вариации: анонимные, т.е. те, в
которых нуклеотидная последователь-
ность не известна и для проявления моле-
кулярного маркера ее установление не
требуется (например, RAPD, AFLP, RFLP),
и анонсированные (или детерминирован-

ные), т.е. те, в которых нуклеотидная
последовательность известна либо
выявляется в процессе проведения анали-
за (например, SNP, CAPS, STS). 

Вместе с тем с генетической точки зре-
ния маркеры, удовлетворяющие крите-
риям определения «хорошего» генетиче-
ского маркера (см. выше), можно разде-
лить на индивидуально определяемые (т.е.
характеризующие индивидуальный локус),
как правило, кодоминантные, и на множе-
ственные (т.е. характеризующие множе-
ство локусов одновременно), как правило,
доминантные маркеры. Е.К. Хлесткина и
Е.А. Салина [11, 23] подразделяют такие
маркеры на монолокусные и мультилокус-
ные (табл. 2). Эти различия, конечно же,
являются упрощенными: например, при
желании можно найти локус-специфичный
и доминантный маркер. Тем не менее под-
разделение маркеров на категории моно-
и мультилокусных отражает степень
геномного полиморфизма, выявляемого
данными маркерами, и потому представ-
ляется оправданным. Следует отметить,
что монолокусные маркеры чаще всего
используют для анализа отдельных осо-
бей, т.к. на молекулярном уровне они, как
правило, характеризуют полиморфизм
самой последовательности, в то время как
мультилокусные применяют для оценки
значительного количества особей или их
разновидностей, поскольку на молекуляр-
ном уровне такие маркеры выявляют
полиморфизм числа тандемно повторяю-
щихся последовательностей в повторяю-
щихся районах.

Какие маркеры для каких 
целей пригодны
Общие характеристики основных клас-

сов маркеров приведены в табл. 3.
Безусловно, она имеет лишь справочный
характер, поскольку при рассмотрении
результатов использования методов
молекулярно-генетического фингерприн-
тинга иногда на получаемых электрофоре-
граммах можно найти аллельные маркер-
ные полосы, а RFLP обычно позволяет
выявлять несколько доминантных локу-
сов. Кроме того, как это показано выше,
RAPD или AFLP маркеры можно преобра-
зовать в однолокусные кодоминантные
маркеры. Но поскольку рассматриваемая
нами классификация маркеров основыва-
ется преимущественно на генетических
критериях, то можно видеть, что такое
подразделение отвечает различным
потребностям молекулярно-генетического
анализа живых организмов. Если исходить
из этого, то становится очевидным, что
методы генетического фингерпринтинга
наиболее пригодны в трех случаях:
• при исследовании биоразнообразия, т.е.
установлении внутри- и межпопуляцион-
ной структуры, генетических дистанций,
кластеризации;
• при позиционном клонировании, так как
молекулярный фингерпринтинг позволяет
получать высокие плотности маркеров в
особых районах генома, в частности около
гена, который должен быть клонирован;
• при быстром насыщении генетических
карт (у видов которые слабо изучены, для
которых пробы пока не разработаны; мар-

Таблица 3. Сравнение наиболее часто используемых маркеров (по: [25])
Table 3. Comparison most offen used markers (on [25])
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Морфологические Нет Ограничено Редко Да Низкий Да Низкая -

Изоферменты Нет ≤ 40 Да Да Низкий Да Низкая Да

Различные белки 
(двумерный э/ф) Нет ≤ 100 Да Да Низкий Да Средняя Да

RFLP Да Практически 
не ограничено Да Да Высокий Нет Высокая Да или нет

SSR Да Тысячи Да Да Очень 
высокий Нет Высокая3 Нет

MAAP Да Практически 
не ограничено Нет Нет Очень 

высокий Нет Низкая Да или нет

SSR Да Практически 
не ограничено Не оценено Нет Очень 

высокий Нет Низкая Нет

AFLP Да Практически 
не ограничено Нет Нет Очень 

высокий Нет Средняя Да или нет

STS Да Ограничено
Да Да

Средний Нет Высокая3 Да

SNP Да или нет Ограничено Да Да Средний Нет Высокая Да или нет

Примечание: 1– «Да» для методов, выявляющих маркерные локусы индивидуально (или для очень небольшого количества);
«Нет» для методов, выявляющих профили множественных локусов;
2 – маркеры могут быть выявлены только в некоторых органах или на некоторых стадиях развития;
3 – для SSR и STS получение праймеров для большого числа информативных маркерных локусов технически трудно и доро-
го, но после проведения предварительных анализов они могут быть выполнены быстрее, чем RFLP
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керы, получаемые с помощью ПЦР).
С другой стороны, кодоминантные мар-

керы, выявляемые индивидуально,
используют для:
• построения консенсусных карт видов и
всякий раз, когда должен быть произве-
ден обмен маркерами между лаборато-
риями;
• получения лучшего разрешения на кар-
тах, если популяции были картированы,
включая гетерозиготные особи;
• сравнительного картирования;
• картирования локусов количественных
признаков, если должно быть оценено их
доминирование;
• построения новых генетических карт;
• исследований в популяционной генетике.

Каким бы ни было предполагаемое при-
менение маркеров, выбор метода иссле-
дования также будет зависеть и от изучае-
мого вида растений. Микросателлиты или
AFLP, например, являются источниками
маркеров, которые очень полезны для
видов с низким уровнем полиморфизма. С
другой стороны, для видов, имеющих
высокий уровень полиморфизма, а также
клонированные кДНК, гены или аноним-
ные пробы, в большинстве случаев более
пригодны RFLP или STS маркеры. Для
голосеменных, у которых гаплоидные
мегагаметофиты позволяют проводить
построение генетических карт индивиду-
ально, скорее могут быть рекомендованы

методы типа MAAP или STS нежели RFLP,
требующие количества ДНК, несовмести-
мые с размером анализируемого органа
или ткани, и слишком трудные для анали-
за значительного количества особей.
Различные способы практического приме-
нения этих подходов были рассмотрены
нами ранее [6, 24] и здесь обсуждаться не
будут. 

Заключение
Таким образом, генетические маркеры

могут применяться в различных фазах и на
различных этапах селекционных про-
грамм, например, при оптимизации сохра-
нения генетических ресурсов растений,
при выборе родительских пар, при иденти-
фикации желаемых аллелей и при получе-
нии генотипов с такими аллелями [6]. С их
помощью становится возможным не толь-
ко идентифицировать и локализовать на
группах сцепления локусы хромосом и
гены, определяющие изучаемые признаки,
но и устанавливать их взаиморасположе-
ние [2, 24, 26]. Некоторые из существую-
щих на сегодня маркерных подходов уже
стали повседневными. Анализ генетиче-
ской изменчивости с целью организации
отобранных генотипов в группы (популя-
ции) или оценка уже существующих групп,
а также проведение возвратного скрещи-
вания на основе применения молекуляр-
но-генетических маркеров довольно

широко используются как в частных, так и
в государственных селекционных про-
граммах. Остальные подходы, в которых
используются генетические маркеры, пока
еще остаются по большей части прерога-
тивой генетики, но не селекции растений.
Однако, несмотря на существующие огра-
ничения технического характера, пробле-
ма генетического анализа хозяйственно
ценных признаков может быть полем дея-
тельности для дальнейшей методической
оптимизации и «наведения мостов» между
классической и молекулярной генетикой и
селекцией растений. Последующее влия-
ние методов ДНК-фингерпринтинга на
генетику и практическую селекцию расте-
ний будет зависеть от результатов, кото-
рые будут получены, в частности, от
выявления возможности или невозможно-
сти генотипирования особи по одному
генетическому маркеру, и от экономиче-
ской цены получаемых информативных
данных. Тем не менее применение генети-
ческих маркеров уже несомненно обога-
тило и развило целый ряд методов по
выявлению и использованию генотипиче-
ской изменчивости, заключенной в генети-
ческом разнообразии растений [3-6].
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