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Реферат. В настоящее время актуальными остаются вопросы по 

генотипированию различных экотопических популяций древесных пород и 

дальнейшее определение связи генетической структуры с хозяйственно ценными 

признаками. Поэтому целью работы являлось проведение генетического анализа 

различных экотопических популяций Robinia pseudoacacia L. на территории 

Волгоградской области и Ставропольского края с применением ISSR-маркеров. Для 

генотипирования R. pseudoacacia использовали ISSR-маркеры, обладающие высоким 

уровнем информативности. Использованы следующие методы исследования: 

выделение ДНК (ЦТАБ), стандартная ПЦР и электрофорез в 2 % агарозном геле. 

Оценка полиморфизма и расчет показателей генетической структуры проведены в 

программе POPGENE v 1.31. Рассчитаны показатели генетической структуры и 

полиморфизма исследуемых популяций, а также с использованием метода 

кластерного анализа UPGMA продемонстрирована их генетическая отдаленность. 

Маркирование ДНК популяций позволило определить 107 амплифицированных 

фрагментов, из которых полиморфными оказались 58. Для изученных локусов PIC 

варьирует от 0,29 до 0,33. Среднее значение индекса полиморфного 

информационного содержания для исследованных популяций составило 0,31. PIC 

зависит от определяемого числа аллелей, а его частотное распределение равно 

разнообразию генов. Установлены уникальные локусы у 

R. pseudoacacia: UBC807850,600,500,350/UBC811500,350/UBC815350/UBC8261000,850,700,600,300/

UBC834850,350,300/UBC835350/UBC8411000,400/UBC857500,400,300. Доля полиморфных 

локусов исследуемых популяций R. pseudoacacia составила от 29 до 47 %, что 

указывает на некоторый уровень разнородности полученных данных среди 

представленных экотопов и вызывает практический интерес для использования 

данных особей в селекционной работе. Популяции на территории Волгоградской 

области имеют большую степень полиморфизма и уровень гетерозиготности по 

сравнению с популяцией Ставропольского края. Таким образом, рассчитанные 

показатели генетической структуры, полиморфности исследуемых популяций 

указывают на специфичность их генофонда для поиска генов, связанных с 

засухоустойчивостью. Результаты исследований могут быть использованы в 

селекции новых устойчивых форм R. pseudoacacia. 

Ключевые слова: генотипирование, ISSR-маркеры, полиморфизм, Robinia 

pseudoacacia L. 
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Введение 

Неблагоприятные факторы окружающей среды, к которым относится засуха и 

засоление почв, приводят к возникновению стресса, что может стать причиной 

снижения генетического разнообразия [1, 2].  

В настоящее время в популяционной генетике актуальными остаются вопросы 

по определению внутривидовой генетической структуры, полиморфности 

исследуемой популяции и сохранению генетического разнообразия древесно-

кустарниковых пород в засушливых условиях. Наиболее полиморфные популяции 

обладают повышенной устойчивостью к стресс-факторам и способны оказывать 

положительное влияние на весь биоценоз в целом [3–5].  

Робиния псевдоакация (Robinia pseudoacacia L.) – инвазивный вид семейства 

бобовых, благодаря свойствам приспособления к засушливым условиям 

распространившийся по засушливым территориям Юга России, Монголии и 

Казахстана. Обладая особой выносливостью к высоким температурам и 

повышенному содержанию солей в почвах, R. pseudoacacia является хозяйственно 

важным видом, который широко используется на Юге России для создания 

различных функциональных насаждений [6–8]. 

Используется в качестве мелиоративных лесонасаждений, благодаря 

способности защиты от ветровой эрозии, а также в качестве индикатора содержания 

тяжелых металлов в почвах, исходя из способности их накопления в зеленых частях 

организма [9–12]. Изучение генетического разнообразия популяций данного вида 

актуально, так как изменения в геноме могут быть следствием адаптации к 

неблагоприятным условиям среды произрастания. Такие представители являются 

потенциальными объектами для использования в мелиоративных лесонасаждениях.  
Для генотипирования популяций используют различные ДНК-маркерные 

системы [13–15]. Генотипирование с использованием ISSR-маркеров на сегодняшний 

день – технология, имеющая ряд преимуществ в сравнении с иными способами 

выявления полиморфизмов.  

ISSR (Inter Simple Sequence Repeat) – метод, основанный на 

межмикросателлитном праймировании. В данной технологии предполагается анализ 

многократно увеличенных участков ДНК, расположенных между их тандемными 

секвенциями. В нуклеотидном составе ISSR-праймера содержится фрагмент такого 

повтора и пара селективных нуклеотидов на одном из сайтов фланкирования [13, 16–18]. 

При помощи данного метода возможно выявление максимумов и минимумов 

значений полиморфизмов внутри популяций. После проведения ISSR-ПЦР и постановки 

гель-электрофореза на агарозном геле можно наблюдать фингерпринт на 

электрофореграмме в виде сочетания дискретных полос ДНК. Благодаря высокой 

специфичности ISSR-праймеры хорошо воспроизводимы и легко считываются при 

отжиге.  

Важным отличием технологии ISSR-праймирования является необязательное 

предварительное знание нуклеотидной последовательности ДНК, что дает 

возможность работы с огромной библиотекой растительных организмов и придает 

технологии характер универсальности для решения широкого спектра задач 

генотипирования. Исходя из высокой степени воспроизводимости технологии, 

отсутствует потребность в подборе праймеров. Оценка генетического полиморфизма 

с использованием ISSR-метода позволяет раскрыть новые направления в изучении 

генетического разнообразия, что в настоящее время может быть использовано в 

мероприятиях по сохранению биоразнообразия растительных организмов [13, 19, 20].  

Всестороннее изучение полиморфных локусов в генотипе растений, в данном 

случае засухоустойчивых, позволяет обозначить конкретные мишени генетического 
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редактирования организмов, то есть, обозначает интерес не только в теоретическом 

понимании вопроса, но и в практическом.  

Цель исследований – проведение генетического анализа внутривидового 

разнообразия различных экотопических популяций Robinia pseudoacacia L. с 

применением ISSR-маркеров для выявления потенциальных видов, обладающих 

наилучшими адаптивными характеристиками. 

Материалы и методы исследований 

Молекулярно-генетические исследования проводили на базе лаборатории 

молекулярной селекции ФНЦ агроэкологии РАН (г. Волгоград) в 2023–2024 гг.  

Объектами исследования являлись 30 растений каждой популяции R. 

pseudoacacia, произрастающих на следующих территориях: Нижневолжской станции 

по селекции древесных пород (г. Камышин) – далее RPK, парка Победы 

(Центральный район, г. Волгоград) – далее RPV, дендрария ФНЦ Агроэкологии РАН 

(г. Волгоград) – RPD, Северо-Кавказского филиала ФНЦ Агроэкологии РАН (с. 

Ачикулак Ставропольского края) – далее RPA, прилегающего экотипического 

участка ФНЦ Агроэкологии РАН – далее RPE.  

На территории произрастания исследуемых популяций сложились сходные 

локальные условия произрастания, характеризующиеся повышенным 

температурным режимом атмосферного воздуха и почвы и недостаточной 

влагообеспеченностью.  

Экстрагирование геномной ДНК из навески листьев массой 0,05 г. с 

использованием метода выделения на цетилтриметил аммония бромиде (ЦТАБ) с 

0,2 % β-меркаптоэтанолом. Для измерения концентрации ДНК в образцах 

использовали спектрофотометр SpectrostarNano (BMG Labtech, Германия) и планшет 

для измерения микрообъемов (BMG Labtech, Германия). Для последующих 

манипуляций устанавливали концентрацию ДНК, равную 50 нг·мкл–1 в TE-буфере. 

Хранение ДНК осуществлялось при температуре –20 °C. 

С целью определения полиморфизма генотипов R. pseudoacacia проведена 

реакция на основе ISSR-ПЦР с использованием праймеров, представленных в 

таблице 1, синтезированных ЗАО «Евроген», Россия.  

 

Таблица 1 – Название и последовательности ISSR-праймеров, 

использованных при амплификации образцов 

 

Для реакции с праймерами на одну пробирку внесли: деионизированную воду 
– 16 мкл, праймер – 2 мкл, готовую смесь с красителем qPCRmix-HS (Евроген) – 5 
мкл. В опытные пробирки внесли по 23 мкл полученной смеси. В каждую опытную 
пробирку поместили по 2 мкл исследуемого образца ДНК, предварительно 
разморозив пробу на термостате при 45 °С в течение 5 мин. После перемешивания 
убедились в отсутствии капель и пузырей на стенках пробирок и в реакционной смеси 
по всему объему, при наличии – использовали центрифугу. Провели амплификацию 
с помощью системы Applied Biosystems QuantStudio 5 (Thermo Fisher Scientific, 
США). Режим амплификации: предварительная денатурация при 95 °С (10 мин), 

Название Последовательность ′5–3′ Температура отжига праймера, (Tm, °С) 

UBC807 (AG)8T 49,9 

UBC811 (GA)8C 52,4 

UBC815 (CT)8G 52,4 

UBC826 (AC)8C 52,4 

UBC834 (AG)8Y 52,4 

UBC835 (AG)8YC 55,0 

UBC841 (GA)8YC 55,0 

UBC857 (AC)8YG 55,0 
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затем 40 циклов амплификации: денатурация при 95 °С (30 с), отжиг (30 с) при 
температуре 55,0 °С (UBC 835, UBC 841, UBC 857); 52,4 °С (UBC 811, UBC 815, UBC 
826, UBC 834); 49,9 °С (UBC 807); элонгация при 72 °С (60 с) и финальная элонгация 
при 72 °С (10 мин).  

Электрофорез полученных ампликонов проводили в агарозном геле (2 %) в 
буфере 1×ТАЕ. Окрашивали гель бромистым этидием в объеме 6 мкл на 200 мл геля. 
Для определения длины фрагментов ДНК использовался ДНК маркер Step50 plus (0,1 
мг/мл). Для визуализации результатов реакции после электрофореза использовали 
гельдокументирующую систему iBright CL1500.  

Частоту полиморфизмов и количество полос, образуемых каждым праймером, 
рассчитывали индивидуально. Данные получены на основе трехкратной 
амплификации каждого выбранного праймера с согласованными полосами. Локусы 
ПЦР на основе ISSR оценивали как присутствующие (1) или отсутствующие (0), 
каждый из которых рассматривался отдельно.  

Полученные бинарные матрицы использовали для расчета характеристик 
связывания праймеров в программе POPGENE версии 1.31 (Louati et al. 2019). 
Параметры генетической изменчивости, по которым оценивали популяции: na = 
наблюдаемое число аллелей, ne = эффективное число аллелей Kimura и Crow (1964), h = 
генное разнообразие Nei (1973), I = информационный индекс Shannon Lewontin (1972). 

Результаты и их обсуждение 
В ходе проведения исследования по генотипированию R. pseudoacacia 

испытано 30 праймеров (ISSR). Из них верифицированы восемь 
высокоинформативных, отличающихся большим количеством фрагментов 
ампликонов ДНК генома, отмеченных с помощью горизонтального электрофореза. В 
ходе анализа полиморфности локусов максимальные значения отмечены для 
праймеров UBC811 (60 %), UBC834 (75), UBC841 (60), UBC857 (66,7). В свою 
очередь, в работе зарубежных авторов по генотипированию R. pseudoacacia 
использовано всего 15 праймеров, девять из которых информативны (UBC811, 
UBC818, UBC820, UBC823, UBC827, UBC825, UBC849, UBC855, UBC842) [21].  

Маркирование ДНК популяций обеспечило определение 107 фрагментов, 58 
из них отмечены как полиморфные (таблица 2). В результатах этого же источника 
амплифицировано в общей сложности 100 ISSR-полос, в среднем по 11,1 на праймер. 
Все особи рассматривались как единая популяция и показали 100 % уровень 
полиморфизма [21].  

Общее число фрагментов составило от одного до 10. Размер фрагментов 
находился в диапазоне от 150 до 1350 п. н. Наибольшее число фрагментов определено 
у праймера UBC807 и составило 35 зафиксированных локусов, семь из которых 
полиморфные. При этом, максимальное число (10) полиморфных локусов отмечено у 
праймера UBC835 (рисунок 1). Другие авторы отмечают, что девять информативных 
ISSR-праймеров дали видимые и различимые полосы размером от 200 до 1800 п. н. 
Количество локусов на праймер варьировало от восьми (UBC820) до 13 (UBC818 и 
UBC823) [21]. 

Для дополнительного подтверждения эффективности применённых ISSR-
праймеров была осуществлена оценка частоты встречаемости по каждому локусу 
R. pseudoacacia полученных ампликонов с помощью горизонтального электрофореза в 
2 % агарозном геле. Кроме этого, на основе двоичных матриц с помощью программы 
Marker Efficiency Calculator (iMEC) был рассчитан индекс полиморфного 
информационного содержания (PIC), характеризующий информативность локусов в 
изученных группах (таблица 3) [22]. Некоторые исследователи также демонстрируют 
в своих работах расчет PIC, где с помощью этого индекса определяют генетическую 
структуру пород и популяций. PIC помогает изучать происхождение и микроэволюцию 
пород, проводить генетический мониторинг [23, 24]. 
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Таблица 2 – Результат анализа ISSR-спектров исследуемых экотипов  

R. pseudoacacia 

Праймер Экотип 
Диапазон длин 

локусов спектра, 
п.н. 

∑ локусов в 
спектре, ед. 

∑ 
полиморфных 
локусов, ед. 

Полиморфизм, 
% 

UBC807 

RPK 300–1000 6 0 0 
RPV 300–1000 7 0 0 
RPE 300–1000 9 4 44,4 
RPD 350–1000 6 2 33,3 
RPA 300–1000 7 1 14,3 

UBC811 

RPK 300–900 7 1 14,3 
RPV 300–800 5 3 60,0 
RPE 300–950 8 3 37,5 
RPD 350–700 4 0 0 
RPA 300–700 5 1 20,0 

UBC815 

RPK 400–1000 4 0 0 
RPV 800–1000 3 1 33,3 
RPE 500–1000 6 3 50,0 
RPD 350–1000 3 1 33,3 
RPA 250–1000 4 2 50,0 

UBC826 

RPK 300–1000 8 0 0 
RPV 400–1000 4 0 0 
RPE 500–800 2 0 0 
RPD 300–1000 5 2 40,0 
RPA 500–1000 4 1 25,0 

UBC834 

RPK 300-400 2 0 0 

RPV 300–500 3 0 0 

RPE 250–800 4 3 75 
RPD 300–850 4 2 50 
RPA 200–700 5 2 40 

UBC835 

RPK 300–1000 5 1 20 
RPV 300–1000 5 1 20 
RPE 270–1000 9 3 33,3 
RPD 300–850 6 1 16,7 
RPA 150–1000 6 4 66,7 

UBC841 

RPK 300–1000 4 0 0 
RPV 300–600 3 0 0 
RPE 200–800 10 6 60 
RPD 350–1000 5 0 0 
RPA 250–500 3 1 33,3 

UBC857 

RPK 300–1000 6 2 33,3 
RPV 400–800 3 2 66,7 
RPE 250–700 6 3 50,0 
RPD 300–700 6 0 0 
RPA 200–700 4 2 50,0 

 

Для изученных локусов PIC варьирует от 0,29 до 0,33. Среднее значение 

индекса полиморфного информационного содержания для исследованных популяций 

составило 0,31. PIC зависит от определяемого числа аллелей, а его частотное 

распределение равно разнообразию генов. Маркеры, которые были равномерно 

распределены в популяции, имели более высокий PIC [25]. Кроме того, у других 

авторов PIC был рассчитан как самый высокий (0,447) для праймера UBC820 и самый 

низкий (0,272) для праймера UBC855 [21]. В аналогичных исследованиях по 

изучению внутривидового генетического разнообразия у рода Jasminum L. (Oleaceae) 

[26, 27], был отмечен PIC на уровне 0,5, что является показателем доминирующих 

маркеров, равномерно распределенных в популяции. Значение PIC зависит от общего 

числа аллелей и частот их распределения в анализируемой выборке. Локусы со 

значением PIC больше 0,5 считаются высокополиморфными, в пределах 0,250–0,500 

– умеренно полиморфными, а если PIC меньше 0,250, то маркеры 

низкополиморфные. 
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Рисунок 1 – Пример электрофореграмм продуктов амплификации популяций 

R. pseudoacacia (RPK – А, RPV – Б, RPE – В, RPD – Г) с ISSR-праймером 

UBC835 
 

Таблица 3 – Характеристика изученных межмикросателлитных локусов ДНК 

популяций R. pseudoacacia  
Название 
праймера 

Длины 
фрагментов (п.н.) 

Фрагменты 
PIC 

RPK RPV RPE RPD RPA 

1 2 3 4 5 6 7 8 

UBC807 

300 0,9 0,8 1,0 0 1,0 

0,29 

350 0 0 0 0,6 1,0 

370 0 0 0,8 0 0 

400 0,1 0,8 1,0 0,2 1,0 

500 1,0 0,8 0 0,4 1,0 

550 0 0 0,4 0 0 

600 1,0 0,8 0,4 0,1 0,4 

700 0 0,1 0,7 0 0,9 

750 0 0 0,3 0 0 

800 0,2 0,2 0 0 0 

850 0 0 0 0,2 0 

950 0 0 0,1 0 0 

1000 0,3 0,2 0,7 0,1 1,0 
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Продолжение таблицы 3 
1 2 3 4 5 6 7 8 

UBC811 

300 0,7 0,7 0,3 0 0,5 

0,31 

350 0 0 0 0,4 0,8 

370 0 0 0,3 0 0 

400 0,9 0,7 0,4 0 0,2 

500 0,3 0,7 0 0,1 0,8 

600 0,1 0,6 0,2 0,5 0 

700 0,3 0 0,6 0,2 1,0 

800 0,9 0,7 0,2 0 0 

850 0 0 0,3 0 0 

900 0,9 0 0 0 0 

950 0 0 0,2 0 0 

UBC815 

250 0 0 0 0 0,9 

0,33 

350 0 0 0 0,9 0 

400 0,3 0 0 0 0 

500 0 0 0,1 0 1,0 

530 0 0 0,1 0 0 

600 0 0 0,3 0 0 

700 0 0 1,0 0,9 0,7 

800 1,0 0,8 0 0 0 

850 0 0 0,4 0 0 

900 0,6 0,5 0 0 0 

1000 0,8 0,8 0,6 0,3 0,6 

UBC826 

300 0,2 0 0 0,9 0 

0,30 

400 0,6 0,8 0 0 0 

500 0,5 0 1,0 0 0,8 

600 1,0 0 0 0,2 0,8 

700 0,6 0,9 0 0,5 0,3 

800 0,4 0,8 0,1 0 0 

850 0 0 0 0,3 0 

900 1,0 0 0 0 0 

1000 0,8 0,4 0 0,1 0,8 

UBC834 

200 0 0 0 0 1,0 

0,30 

250 0 0 1,0 0 0 

300 0,8 0,9 0 1,0 1,0 

330 0 0 1,0 0 0 

350 0 0 0 1,0 0 

400 0,8 0,9 1,0 0,9 1,0 

500 0 0,2 0 0 0,2 

700 0 0 0 0 0,7 

800 0 0 1,0 0 0 

850 0 0 0 0,4 0 

UBC835 

150 0 0 0 0 0,1 

0,33 

250 0 0 0 0 1,0 

270 0 0 0,8 0 0 

300 1,0 0,6 1,0 0,8 0 

350 0 0 0 0,1 0 

400 0 0 0 0 0,5 

450 0 0 0,1 0 0 

500 0,3 0,5 0,5 0 0 

600 0 0 0,1 0,1 0,8 

700 0,9 0,6 0,2 0,2 0,9 

800 0,5 0 0 0 0 

850 0 0 0,6 0,2 0 

900 0 0,6 0 0 0 

1000 0,5 0,5 0,7 0 0,9 

1350 0 0 0,4 0 0 
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Продолжение таблицы 3 
1 2 3 4 5 6 7 8 

UBC841 

  200 0 0 0,1 0 0 

0,31 

250 0 0 0,5 0 0,1 

270 0 0 0,5 0 0 

300 1,0 0,7 0,1 0 0 

350 0 0 0,3 0,8 0 

400 0 0 0 0,1 1,0 

480 0 0 0,5 0 0 

500 1,0 0,7 0,5 0,8 1,0 

600 1,0 0,7 0,9 1,0 0 

800 0 0 0,5 0 0 

1000 0,3 0 0 0,3 0 

1100 0 0 0,2 0 0 

UBC857 

200 0 0 0 0 0,6 

0,33 

250 0 0 0,9 0 0 

300 0,3 0 0 0 0 

350 0 0 0,4 0,5 0 

400 0,8 0,2 0 0,4 0,2 

480 0 0 0,4 0 0 

500 1,0 0,2 0 0,5 0,4 

600 1,0 0 0,1 0,4 0 

700 0 0 0,1 0,4 0,9 

800 1,0 0,4 0 0 0 

1000 0,7 0 0 0 0 

1250 0 0 0,2 0 0 

 

Примечание. Общий PIC составил 0,31. 

 

Установлены уникальные локусы у R. pseudoacacia: 

UBC807850,600,500,350/UBC811500,350/UBC815350/UBC8261000,850,700,600,300/UBC834850,350,300/

UBC835350/UBC8411000,400/UBC857500,400,300, произрастающей в условиях засухи на 

территориях Юга России. В литературных источниках не были обозначены 

уникальные локусы при генотипировании популяций изучаемого вида, однако в 

научной работе журнала генной инженерии и биотехнологии представлена 

сравнительная таблица по уникальности локусов для Eleusine coracana L. [23]. 

Число отмеченных полиморфизмов анализируемых экотипов робинии 

псевдоакации составило 29–47 %. Полученные данные свидетельствуют о том, что 

среди представленных популяций наблюдается разнородность. Поэтому 

использование этих объектов может послужить базой для создания новых форм, 

приспособленных к неблагоприятным условиям произрастания. В вышеупомянутом 

исследовании был отмечен 100 % уровень полиморфизма у всех особей 

R. pseudoacacia [21]. 

При помощи программы POPGENE произведен анализ двоичных матриц, 

полученных на основе спектров ампликонов, и проведена оценка генетического 

разнообразия различных групп робинии и генетической изменчивости (таблица 4).  

Самые высокие значения процента полиморфизма эффективного числа аллелей 

наблюдались у популяции RPE, в то время как самые низкие – у популяции RPA.  

Исходя из степени генетического родства изученных генотипов получена 

дендрограмма, построенная с помощью метода UPGMA (Unweighted Pair Group 

Method with Arithmetic Mean – метод невзвешенного попарного среднего, 

используемый в филогенетике), основываясь на коэффициенте генетического 

сходства Nei и Li (рисунок 2). В иных исследованиях для подтверждения уровня 

расхождения генотипов используется тот же метод [28]. 
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Таблица 4 – Параметры оценки генетического разнообразия популяций  

R. pseudoacacia 
Популяция na ne h I % полиморфных локусов 

RPV 1,38 ± 0,49 1,28 ± 0,40 0,15 ± 0,20 0,22 ± 0,31 37,78 

RPK 1,36 ± 0,49 1,22 ± 0,35 0,13 ± 0,19 0,19 ± 0,28 35,56 

RPE 1,47 ± 0,50 1,23 ± 0,32 0,14 ± 0,18 0,22 ± 0,26 46,67 

RPD 1,38 ± 0,49 1,18 ± 0,30 0,11 ± 0,17 0,17 ± 0,25 37,78 

RPA 1,29 ± 0,46 1,18 ± 0,35 0,11 ± 0,19 0,16 ± 0,26 28,89 

 

Примечание: na – абсолютное число аллелей на локус; ne – эффективное число аллелей на локус; h – 

разнообразие генов; I – информационный индекс Шеннона; у всех вышеуказанных параметров 

приведены стандартные отклонения. 

 

 
Рисунок 2 – Дендрограмма генетических различий между исследуемыми 

популяциями R. pseudoacacia  

(pop1 – RPV, pop2 – RPK, pop3 – RPE, pop4 – RPD, pop5 – RPA)  

 

Полученная дендрограмма демонстрирует наибольшую генетическую 

отдаленность популяции RPA от других исследуемых групп, что обосновано 

коэффициентами Нея и географией расположения популяции (таблица 5). В других 

исследованиях связи между местами произрастания и уровнем полиморфизма 

генотипов не прослеживается [21]. 
 

Таблица 5 – Генетическая идентичность Нея (над диагональю), генетическая 

дистанция (под диагональю) для исследуемых популяций R. pseudoacacia 
pop ID RPV RPK RPE RPD RPA 

RPV  0,8875 0,8464 0,9055 0,8186 

RPK 0,1194  0,7472 0,8192 0,7356 

RPE 0,1667 0,2914  0,8371 0,7669 

RPD 0,0992 0,1994 0,1778  0,7928 

RPA 0,2002 0,3071 0,2653 0,2321  

 
Основываясь на несмещенной попарной популяционной матрице 

генетической идентичности Нея, максимальную идентичность (0,9055) наблюдали 

между RPV и RPD, что подтверждается генетической дистанцией (0,0992). 

Минимальная идентичность установлена между популяциями RPK и RPA (0,7356), а 

генетическая дистанция составила (0,3071). 

Таким образом, рассчитанные показатели генетической структуры, 

полиморфности исследуемых популяций указывают на специфичность их генофонда 

для поиска генов, связанных с засухоустойчивостью [29, 30]. 



Таврический вестник аграрной науки *№ 2(42) *2025 

 

156 

 

Выводы 

В результате проведенной работы установлена доля полиморфизма среди 

локусов популяций, подкрепленная отчетливыми различиями по параметрам маркера 

– 38 %. Число фрагментов на электрофореграммах (с использованием 

представленных маркеров) варьирует в пределах от одного до шести, а их размер – от 

150 до 1350 п. н.  

Максимальное число фрагментов определяется при использовании праймера 

UBC807 – 35 определенных локусов на семь полиморфных. При использовании 

UBC835 определено наибольшее число полиморфных локусов – 10. Потенциал 

изученной маркерной системы достаточно высок для идентификации генетического 

сходства. В результате проведенной работы идентифицированы 50 генотипов 

R. pseudoacacia. 

Доля полиморфных локусов в изучаемых популяциях R. pseudoacacia 

варьировала от 29 % до 47 %, что свидетельствует о некотором уровне разнообразия 

данных между представленными экотопами. Эти результаты представляют 

практический интерес для использования данных объектов в селекционных 

программах. Установлено, что показатели полиморфизма и гетерозиготности 

популяций R. pseudoacacia, произрастающих на территории Волгоградской области, 

оказались выше аналогичных показателей популяции Ставропольского края. 

Полученные данные могут найти применение в селекции новых устойчивых форм R. 

pseudoacacia. 
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UDC 575.22:582.736 

Kuzmin P. A., Magomedova M. O., Molitvina E. V. 

GENOTYPING OF ECOTOPIC POPULATIONS OF ROBINIA 

PSEUDOACACIA L. USING ISSR MARKERS 

Summary. Currently, the issues of genotyping various ecotopic populations of tree 

species and further determination of the relationship of the genetic structure with 

economically valuable traits remain relevant. Therefore, the aim of the work was to conduct 

a genetic analysis of various ecotopic populations of Robinia pseudoacacia L. in the 

Volgograd and Stavropol regions using ISSR markers. ISSR markers with a high level of 

informativeness were used for the genotyping of R. pseudoacacia. As research methods, 

DNA isolation (CTAB), standard PCR and electrophoresis in 2%-agarose gel were used. 

The evaluation of polymorphism and the calculation of its genetic structure were carried 

out in the POPGENE v 1.31 program. As a result of the research, the indicators of the 

genetic structure and polymorphism of the studied populations were calculated, their 

genetic remoteness was demonstrated using the UPGMA cluster analysis method. DNA 

labeling of the populations allowed us to identify 107 amplified fragments, of which 58 were 
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polymorphic. PIC varied from 0.29 to 0.33 for the studied loci. The average value of the 

polymorphic information content index for the studied populations was 0.31. PIC depended 

on the determined number of alleles; its frequency distribution was equal to the diversity of 

genes. Unique loci have been identified in R. pseudoacacia: 

UBC807850,600,500,350/UBC811500,350/UBC815350/UBC8261000,850,700,600,300/UBC834850,350,300/

UBC835350/UBC8411000,400/UBC857500,400,300. The proportion of polymorphic loci of the 

studied populations of R. pseudoacacia ranged from 29 to 47%, which indicates a certain 

level of heterogeneity of the data obtained among the presented ecotopes. This is of practical 

interest for the use of these samples in breeding work. Populations from the Volgograd 

region exhibited a higher degree of both polymorphism and level of heterozygosity, 

compared with the population from the Stavropol region. Thus, the calculated indicators of 

the genetic structure and polymorphism of the studied populations indicate the specificity 

of their gene pools for the search for genes related to drought resistance. The research 

results can be used in breeding new resistant forms of R. pseudoacacia. 

Keywords: genotyping, ISSR markers, polymorphism, Robinia pseudoacacia L. 
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