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Контроль сортовой чистоты посадочного  
материала является существенным фактором, 
влияющим на производительность  
садоводческих хозяйств. К современным  
методам контроля сортовой чистоты  
саженцев плодовых культур, обладающим  
перспективой внедрения в широкую  
практику, можно отнести SCoT-маркеры  
(Start Codon Targeted). В связи с чем, исходя  
из перспективности использования  
SCoT-маркеров в работах по идентификации 
растительного материала, была проведена  
работа по отбору эффективных комбинаций 
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Control of varietal purity of planting  
material is a significant factor affecting  
the productivity of horticultural farms.  
SCoT markers (Start Codon Targeted)  
can be attributed to modern methods  
for monitoring the varietal purity  
of seedlings of fruit crops, which have  
the prospect of being introduced into wide 
practice. In this connection, based  
on the prospects of using SCoT markers  
in the identification of plant material,  
work was carried out to select effective  
combinations of SCoT markers.  
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SCoT-маркеров. Для повышения числа  
возможных вариантов маркирования был  
использован подход, основанный на создании 
маркеров из двух SCoT-праймеров. Целью  
данной работы был отбор комбинаций  
SCoT-маркеров, перспективных  
для ДНК-фингерпринтинга яблони,  
что в дальнейшем позволит использовать  
лучшие комбинации в идентификации  
посадочного материала. В работе представлены 
результаты оценки сочетаний SCoT-маркеров, 
для идентификации представителей рода Malus.  
18 SCoT-маркеров на основе предварительной 
оценки были сгруппированы в 68 комбинаций. 
Отбор эффективных комбинаций маркеров  
осуществлялся по ряду необходимых  
критериев, таких как высокое качество  
ДНК-фингерпринтов и значительное  
количество полиморфных амплифицированных 
ДНК-фрагментов. Особенно значимы данные 
характеристики при генетической оценке  
близкородственных генотипов. Требования  
к качеству ДНК-фингерпринтов значительно  
повышаются, что обусловлено большим  
количеством идентичных ДНК-фрагментов. 
Около 45 % комбинаций были удачными  
и отобраны для дальнейших работ  
как перспективные. Апробация, проведённая  
в работе, дала возможность определить  
перспективные маркеры среди 68  
задействованных в исследовании.  
Комбинации SCoT-праймеров, отобранных  
в данной работе, могут быть использованы  
в различных направлениях, включая  
генетическую идентификацию образцов,  
анализ генетической однородности растений, 
получаемых в процессе микроклонального  
размножения, а также для выполнения  
исследования по изучению генетических  
взаимосвязей образцов. 
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An approach based on the creation  
of markers from two SCoT primers was  
used to increase the number of possible 
marking options. The aim of this work  
was to select combinations of SCoT markers  
that are promising for apple DNA  
fingerprinting, which in the future will  
allow the best combinations to be used  
in the identification of planting material.  
The paper presents the results  
of the evaluation of combinations  
of SCoT-markers to identify representatives 
of the genus Malus. The 18 SCoT markers 
were grouped into 68 combinations based  
on the preliminary assessment.  
The selection of effective combinations  
of markers was carried out according  
to a number of necessary criteria,  
such as the high quality of DNA fingerprints 
and a significant number of polymorphic 
amplified DNA fragments.  
These characteristics are especially  
significant in the genetic assessment  
of closely related genotypes.  
The requirements for the quality  
of DNA fingerprints increase significantly, 
due to the large number of identical DNA 
fragments. About 45 % of the combinations 
were successful and were selected for further 
work as promising. The approbation carried 
out in the work made it possible to identify 
promising markers among 68 used ones.  
Selected DNA markers can be useful  
in a variety of areas, including the genetic 
identification of accessions, the analysis  
of the genetic homogeneity of plants  
obtained through micropropagation,  
as well as for performing research  
on the study of the genetic relationships 
of accessions. 
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Введение. На современном этапе развития садоводческой практики 

остро встает проблема контроля соблюдения сортовой чистоты посадочно-

го материала. Контроль сортовой чистоты может происходить на различ-

ных этапах возделывания садовой культуры: как на этапе производства по-

садочного материала в питомниках, так и в садовых насаждениях, непо-
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средственно садоводческим хозяйством. Оценка сортовой чистоты на эта-

пе возделывания культуры в промышленных насаждениях может прово-

диться самим предприятием или с привлечением внешних структур компе-

тентных в данном вопросе, в частности профильных научных учреждений 

и служб из отраслевых органов контроля. Стоит отметить, что оценка по-

садочного материала на соответствие заявленному происхождению осо-

бенно важна при закупке импортного посадочного материала. Исходя из 

вышеизложенного, существует запрос на экспресс-метод, позволяющий 

идентифицировать сортовую принадлежность посадочного материала на 

разных стадиях развития плодового дерева.  

К таким методам можно отнести ДНК-генотипирование с использо-

ванием генетических маркеров различной природы. На данный момент 

существует значительное количество различных ДНК-маркеров, обладаю-

щих специфическими сильными и слабыми сторонами в их применении 

(Goulao L. et al. 2001, Dar J. et al. 2019, Antonius-Klemola K. et al. 2006, 

Venturi S. et al. 2006, Cmejlova J. et al. 2021, Patzak J. et al. 2012) [1-6]. К от-

носительно новым ДНК-маркерам можно отнести SCoT-маркеры (Start 

Codon Targeted). Они комплементарны области, сопутствующей стартово-

му кодону ATG в растительных генах. Данный тип маркеров был создан 

исследовательским коллективом Collard и Mackill и отражен в публикации 

2009 года [7]. К преимуществам SCoT-маркирования можно отнести такие 

особенности данной маркерной системы, как стабильность при воспроиз-

водстве результатов и значительное число ДНК-фрагментов, синтезируе-

мых в процессе амплификации. Простота применения метода и низкая 

стоимость делают данный метод предпочтительным для лабораторий, ори-

ентированных на использование электрофореза в агарозном геле (Chai et al. 

2017) [8]. Так как SCoT-маркеры являются довольно новым подходом в ге-

нотипировании растений, количество работ проведенных с их использова-

нием уступает более ранним и распространенным методам маркирования 
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таким как ISSR, RAPD и IRAP. Тем не менее, исходя из результатов, полу-

ченных в исследованиях с применением SCoT маркеров, они зарекомендо-

вали себя как надежный подход в оценке популяционного разнообразия, а 

также при анализе генетического полиморфизма и установлении генетиче-

ского родства исследуемых образцов (Poczai et al. 2013; Etminan et al. 2016) 

[9, 10]. Применение SCoT маркеров на выборке из 64 генотипов винограда 

позволило установить 4 группы: столовые сорта Vitis vinifera; столовые 

сорта евро-американских гибридов; винные сорта V. vinifera и дикие виды 

Vitis (Guo et al. 2012) [11]. Тридцать шесть SCoT-маркеров были использо-

ваны для получения характеристики 48 образцов Jatropha curcas различно-

го географического происхождения и отличающихся по составу эфирных 

масел, урожайности и содержанию масла в семенах. Оценка генетического 

разнообразия позволила разделить токсичные и нетоксичные образцы на 

две группы, а образцы Jatropha curcas из Мексики сформировали отдель-

ный кластер (Mulpuri et al. 2013) [12]. Использование SCoT маркеров на 

образцах сборной ежи, позволило получить данные, коррелирующие со 

сведениями, полученными с использованием морфологических и агроно-

мических данных (Zeng et al. 2014) [13]. Также SCoT маркеры были задей-

ствованы на видах, относящихся к родам Andrographis (Tiwari et al. 2016) 

[14], Táxus (Hao et al. 2018) [15], Rosa (Agarwal et al. 2018) [16], Phoenix 

(Saboori et al. 2019) [17], Plantágo (Rahimi et al. 2018) [18], Pistácia 

(Baghizadeh and Dehghan 2018) [19], Tríticum (Hamidi et al. 2014) [20]. 

Исходя из вышеизложенного, можно говорить о перспективности 

применения SCoT-маркеров в работах по идентификации растительного 

материала. Для повышения числа возможных вариантов маркирования, 

нами был использован подход, основанный на комбинации двух SCoT-

праймеров. Таким образом, целью данной работы был отбор комбинаций 

SCoT маркеров, перспективных для ДНК-фингерпринтинга яблони, что в 

дальнейшем позволит использовать лучшие комбинации в идентификации 

посадочного материала.  
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Объекты и методы исследований. Для отработки эффективности 

комбинаций SCoT-праймеров в генотипирования яблони была использова-

на тотальная ДНК сорта Голден Делишес.  

В работе были задействованы 18 SCoT-праймеров, ранее отобранных 

из литературных источников для формирования 68 комбинаций. При этом 

в качестве первого праймера были взяты четыре SCoT-праймера, прежде 

показавшие хорошие результаты на генотипах яблони.  

Согласно стандартным параметрам проведения SCoT генотипирова-

ния, ПЦР реакция проходила при следующих концентрациях реактивов 

ПЦР смеси: буферный раствор –1X, dNTP – 0,24 mM, Taq-полимераза – 

1U, праймер – 0,32 мкМ, тотальная ДНК – 40 нг.  

Температурные режимы ПЦР: 3 минуты начальной денатурации  

(94 ºС); 42 цикла: 20 секунд денатурация, 30 секунд отжиг праймеров (50 ºС), 

2 минуты элонгации (72 ºС); заключительная элонгация 10 минут (72 ºС). 

Электрофорез проводили при напряжении 150 В в течение часа, 

окраска агарозного геля осуществлялась бромистым этидием. 

 

Обсуждение результатов. Для осуществления достоверного гено-

типирования с использованием мультилокусных ДНК-маркеров необходи-

мо высокое качество ДНК-фингерпринтов и значительное количество по-

лиморфных амплифицированных ДНК-фрагментов. При анализе близко-

родственных генотипов требования к качеству ДНК-фингерпринтов значи-

тельно повышаются вследствие большого количества идентичных  

ДНК-фрагментов. Недостоверная интерпретация результатов, выраженная 

в некорректной оценке размеров ДНК-фрагментов, может сильно затруд-

нить проведение генетического анализа, нацеленного на идентификацию 

генотипа.  

К факторам, приводящим к возникновению ошибок, можно отнести 

сильное фоновое свечение дорожки относительно слабо выраженного све-

чения ДНК-фрагмента.  
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В связи с этим, нами был проведен отбор SCoT маркеров, апробиро-

ванных исходя из изложенных выше критериев. По каждому маркеру 

апробация была проведена в трехкратной повторности для максимальной 

достоверности оценки генотипирования (рис. 1-4). 

 
Рис. 1. SCoT 14 +:  1 - SCoT1, 2 - SCoT2, 3 - SCoT3, 4 - SCoT4, 5 - SCoT6, 6 - SCoT8,  

7 - SCoT11, 8 - SCoT12, 9 - SCoT13, 10 - SCoT15, 11 - SCoT16, 12 - SCoT18,  

13 - SCoT19, 14 - SCoT20, 15 - SCoT21, 16 - SCoT28, 17 - SCoT29, 18 - SCoT14 

 

 

Рис. 2. SCoT 15 +: 1 - SCoT1, 2 - SCoT2, 3 - SCoT3, 4 - SCoT4, 5 - SCoT6, 6 - SCoT8,  

7 - SCoT11, 8 - SCoT12, 9 - SCoT13, 10 - SCoT14, 11 - SCoT16, 12 - SCoT18,  

13 - SCoT19, 14 - SCoT20, 15 - SCoT21, 16 - SCoT28, 17 - SCoT29, 18 - SCoT15 
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Рис. 3. SCoT 18 +: 1 - SCoT1, 2 - SCoT2, 3 - SCoT3, 4 - SCoT4, 5 - SCoT6, 6 - SCoT8,  

7 - SCoT11, 8 - SCoT12, 9 - SCoT13, 10 - SCoT14, 11 - SCoT16, 12 - SCoT19,  

13 - SCoT20, 14 - SCoT21, 15 - SCoT28, 16 - SCoT29, 17 - SCoT15, 18 - SCoT18 

 

 

Рис. 4. SCoT 28 +: 1 - SCoT1, 2 - SCoT2, 3 - SCoT3, 4 - SCoT4, 5 - SCoT6, 6 - SCoT8,  

7 - SCoT11, 8 - SCoT12, 9 - SCoT13, 10 - SCoT14, 11 - SCoT16, 12 - SCoT18,  

13 - SCoT19, 14 - SCoT20, 15 - SCoT21, 16 - SCoT29, 17 - SCoT15, 18 - SCoT28 

 

Был осуществлен отбор наиболее эффективных SCoT-маркеров для 

оценки генетического полиморфизма подвоев яблони. В ходе апробации 68 

комбинаций маркеров установлено, что у большинства комбинаций марке-

ров (65) получены продукты амплификации (табл.). SCoT маркеры были 

разделены на 4 группы, исходя из количества полученных в результате ге-

нотипирования ДНК фрагментов.  
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Параметры комбинаций SCoT-маркеров 
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SCoT14   SCoT1 3 110-320 II SCoT18   SCoT1 4 120-850 II 

SCoT2 3 100-600 II SCoT2 4 120-1200 II 

SCoT3 2 100-200 III SCoT3 4 200-890 II 

SCoT4 2 350-1000 III SCoT4 5 300-1200 I 

SCoT6 3 320-710 II SCoT6 5 120-450 I 

SCoT8 3 300-700 II SCoT8 2 90-230 III 

SCoT11 2 250-300 III SCoT11 4 130-890 II 

SCoT12 3 190-800 II SCoT12 3 150-600 II 

SCoT13 3 290-810 II SCoT13 4 120-950 II 

SCoT15 2 110-400 III SCoT14 4 120-850 II 

SCoT16 5 130-750 I SCoT16 2 470-1700 III 

SCoT18 5 120-990 I SCoT19 1 380 III 

SCoT19 2 120-290 III SCoT20 3 900-1700 II 

SCoT20 3 100-1000 II SCoT21 2 320-450 III 

SCoT21 4 200-1000 II SCoT28 3 350-1300 II 

SCoT28 5 120-1000 I SCoT29 1 350 III 

SCoT29 1 120 III SCoT15 2 120-150 III 

SCoT15  SCoT1 2 400-700 III SCoT28 SCoT1 2 450-690 III 

SCoT2 2 200-230 III SCoT2 2 280-1100 III 

SCoT3 1 120 III SCoT3 2 200-350 III 

SCoT4 3 90-500 II SCoT4 1 1200 III 

SCoT6 4 400-1000 II SCoT6 1 280 III 

SCoT8 2 500-800 III SCoT8 0 - IV 

SCoT11 2 400-700 III SCoT11 3 200-450 II 

SCoT12 2 230-290 III SCoT12 2 150-250 III 

SCoT13 2 700-900 III SCoT13 6 150-800 I 

SCoT14 2 150-280 III SCoT14 4 120-890 II 

SCoT16 4 230-400 II SCoT16 1 1100 III 

SCoT18 2 50-120 III SCoT18 2 800-1200 III 

SCoT19 4 90-580 II SCoT19 1 350 III 

SCoT20 3 120-600 II SCoT20 0 - IV 

SCoT21 4 200-500 II SCoT21 2 200-350 III 

SCoT28 2 120-200 III SCoT29 0 - IV 

SCoT29 1 90 III SCoT15 1 120 III 
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В четвертую группу включили SCoT маркеры, у которых отсутство-

вали продукты амплификации. Маркеры, обладающие незначительным ко-

личеством ДНК-фрагментов и/или слабой интенсивностью свечения, за-

трудняющей оценку результатов, были включены в третью группу. К та-

ким маркерам относятся: SCoT14 в сочетании с SCoT3, SCoT4, SCoT11, 

SCoT15, SCoT19, SCoT29; SCoT15 в сочетании с SCoT1, SCoT2, SCoT3, 

SCoT8, SCoT11, SCoT12, SCoT13, SCoT14, SCoT18, SCoT28, SCoT29; 

SCoT18 в сочетании с SCoT8, SCoT16, SCoT19, SCoT21, SCoT29, SCoT15; 

SCoT28 в сочетании с SCoT1, SCoT2, SCoT3, SCoT4, SCoT6, SCoT12, 

SCoT16, SCoT18, SCoT19, SCoT21, SCoT15. 

SCoT маркеры, отличающиеся средним количеством  

ДНК-фрагментов и легко интерпретируемым спектром амплифицирован-

ных продуктов ПЦР, вошли во вторую группу. К этой группе отнесены: 

SCoT14 в сочетании с SCoT1, SCoT2, SCoT6, SCoT8, SCoT12, SCoT13, 

SCoT20, SCoT21; SCoT15 в сочетании с SCoT4, SCoT6, SCoT16, SCoT19, 

SCoT20, SCoT21; SCoT18 в сочетании с SCoT1, SCoT2, SCoT3, SCoT11, 

SCoT12, SCoT13, SCoT14, SCoT20, SCoT28; SCoT28 в сочетании с 

SCoT11, SCoT14. Их применение в дальнейшей работе по анализу генети-

ческого разнообразия подвоев является приемлемым. 

В первую группу изученных маркеров были включены: SCoT14 в со-

четании с SCoT16, SCoT18, SCoT28; SCoT18 в сочетании с SCoT4, SCoT6; 

SCoT28 в сочетании с SCoT13. Для них характерно значительное количе-

ство фрагментов ДНК, качество фингерпринтов позволяет определить их в 

группу приоритетных маркеров. 

Наибольшее количество сочетаний маркеров, вошедших в первые две 

группы, отмечено при применении в качестве первого праймера SCoT14 и 

SCoT18. Каждый из них имеет по 11 удачных сочетаний, результаты ам-

плификации которых отнесены в первые две группы. Использование в каче-

стве первого праймера SCoT15 принесло меньше удачных комбинаций –  
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6 из них вошли во вторую группу. Наименее удачными были комбинации 

SCoT28 с другими праймерами, только 3 из них вошли в первые две группы. 

Использование сочетаний SCoT маркеров является перспективным, 

так как позволяет существенным образом разнообразить полученные ре-

зультаты, при этом позволяя сделать их более легкими в интерпретации. 

Около 45 % (31) из 68 сочетаний маркеров оказались удачными.  

 

Выводы. Проведённая в работе апробация позволила определить 

перспективные маркеры среди 68 использованных. Отобранные  

ДНК-маркеры могут быть эффективны в различных областях, включая ге-

нетическую идентификацию образцов, анализ генетической однородности 

растений, получаемых в процессе микроклонального размножения,  

а также для выполнения исследования по изучению генетических взаимо-

связей образцов. 
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