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 ❀ У гороха передача ценных аллелей дикого вида в гибриды и их использование в селекции затруднительны 

вследствие низкой скрещиваемости видов. В случаях получения гибридов остается открытым вопрос о степени 

интрогрессии чужеродного материала. В статье приводятся результаты оценки результативности осуществленных 

авторами скрещиваний культурного гороха (Pisum sativum) c диким видом P. fulvum на основе анализа компо-

нентного состава белков семян родителей и гибридных линий BC
2
F

5
, полученных путем двух возвратных скрещи-

ваний. Анализ эффективности интрогрессии генетического материала родителей по каждой полиморфной позиции 

электрофоретического спектра показал, что соотношение фактических частот компонентов культурного и дикого 

видов у гибридов соответствовало ожидаемому уровню в 73 % позиций спектра. Эффективность интрогрессии 

генов, отвечающих за отдельные белковые компоненты, характерные для дикого вида, у межвидовых гибридов 

гороха при отсутствии отбора существенно превышала ожидаемый уровень.

 ❀ Ключевые слова: горох; Pisum sativum; P. fulvum; межвидовой гибрид; SDS-PAGE; интрогрессия; белок; 
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 ❀ Background. The reproductive incompatibility of cultivated (Pisum sativum) and wild (P. fulvum) pea species 

determines the difficulties of obtaining hybrids as well as the transfer of valuable wild parent alleles into inter-

specific hybrids and their use in the breeding process. The aim of the research was a comparative study of pro-

tein spectra of pea interspecific hybrids BC
2
F

5
 P. sativum × P. fulvum obtained by the authors and their parents.

Materials and methods. The band composition of seed proteins in the interspecific hybrids of peas BC
2
F

5
, variety 

Stabil (P. sativum) × accession from VIR collection I-609881 (P. fulvum) has been studied. Effectiveness of parent 

gene transfer determining each polymorphic position of electrophoretic spectrum were evaluated. Results. The ratio

of the actual frequencies of the bands of the cultivated and wild parents in the introgression lines corresponded to the 

expected level in 73% positions of the electrophoretic spectrum. The introgression rate of individual seed protein bands 

from wild parent into interspecific pea hybrids in the absence of selection significantly exceeded the expected level, 

which may indicate the adaptive value of alleles encoding unique seed protein isoforms. Conclusion. The possibility

of introgressive transfer of wild-type alleles to the cultivated genotypes of pea, as well as the presence of identified 

cultivated isoforms of storage proteins in all studied lines of BC
2
F

5
 interspecific hybrids in 88.2% of the polymor-

phic positions of the electrophoretic spectrum, indicates the possibility of using the wild species P. fulvum in pea 

breeding.

 ❀ Keywords: peas; Pisum sativum; P. fulvum; interspecific hybrid; SDS-PAGE; introgression; protein; protein band; 

isophorm.
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ВВЕДЕНИЕ
Появление новых концепций селекции «нео-

доместикации» и «обратной селекции», пытаю-

щихся использовать желательные признаки диких 

видов для интрогрессии в культивируемые — сви-

детельство не угасающего и, напротив, возраста-

ющего интереса к диким родичам культурных ра-

стений [1, 2]. Приводятся и новые доказательства 

важности использования представителей диких 

таксонов гороха в качестве источников генети-

ческого разнообразия, не вовлеченного ранее 

в культурную эволюцию гороха (Pisum sativum L.) 

[3, 4]. Молекулярно-генетические исследования 

мировых коллекций гороха способствовали усиле-

нию интереса к дикому виду — красно-желтому 

гороху (P. fulvum Sibth. еt Smith.) как источни-

ку генов устойчивости к абиотическим стрессорам 

(засуха, экстремальные температуры), болезням 

и вредителям [5–7]. Установлено, что корни ра-

стений P. fulvum проникают в почву с высокой 

скоростью на большую глубину, что является 

важным признаком для селекции на устойчивость 

к засухе [8]. Отдельные образцы P. fulvum обла-

дают генами устойчивости к аскохитозу [9, 10], 

мучнистой росе [11], ржавчине [12], заразихе [13] 

и гороховой зерновке [14]. В настоящее время 

идентифицированы специфичные для P. fulvum 

гены устойчивости к гороховой зерновке [6] и муч-

нистой росе [11, 15], а также QTL (Quantitative 

trait locus — локус количественных признаков), 

ассоциированный с устойчивостью красно-желтого 

гороха к ржавчине [12].

К настоящему времени межвидовая гибридиза-

ция культурного гороха с диким видом P. fulvum 

привела к созданию линий гороха с повышен-

ной (но не полной, как у родительского образца 

P. fulvum) устойчивостью к гороховой зернов-

ке [16] и мучнистой росе [11].

Однако различный размер геномов (у P. fulvum 

он составляет 108,9 % по отношению к Р. sati-

vum) [17], различия кариотипов видов, влекущие 

нарушения мейоза [18], ядерно-цитоплазматиче-

ская несовместимость [19] затрудняют передачу 

ценных аллелей дикого родителя в межвидовые 

гибриды и определяют низкую результативность 

скрещиваний [20, 21]. В успешных скрещивани-

ях интрогрессия ценных аллелей связана с про-

блемой сопутствующего переноса сцепленного 

с ними нежелательного генетического материала. 

Для уменьшения количества вредных аллелей тре-

буется проведение определенного числа возврат-

ных скрещиваний [2]. При этом необходимо со-

хранить в гибридах пул аллелей, сформированный 

в ходе культурной эволюции гороха для поддержа-

ния высокого качества зерна и высокой урожай-

ности [22].

Цель наших исследований — характеристи-

ка линий межвидовых гибридов гороха P. sati-

vum × Р. ful vum, полученных в ходе проведения 

возвратных скрещиваний (BC
2
F

5
) и самоопыления, 

по компонентному составу белков семян, в том 

числе запасных белков: конвицилина, вицилина 

и легумина и сравнение их с белковыми спектра-

ми родителей.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
В исследовании были использованы 10 линий 

межвидовых гибридов гороха А1-R, А2-R, А3-R, 

А4-S, А5-S, А6-S, А7-R, А11-R, А12-R, А13-R 

поколения BC
2
F

5
, полученных в результате скре-

щивания растений сорта Стабил (P. sativum) 

с образцом и-608881 дикого вида P. fulvum из 

коллекции ВИР [23]. Сорт австрийской селекции 

Стабил — высокопродуктивный зерновой, сред-

неспелый, безлисточковый, пластичный, вклю-

ченный в Государственный реестр селекционных 

достижений в 2006 г. и допущенный к использо-

ванию в трех регионах Российской Федерации [24]. 

Среди изученных линий семь ранее были оценены 

как устойчивые к мучнистой росе (обозначены ин-

дексом R) и три линии охарактеризованы как вос-

приимчивые (индекс S) [25].

Растения выращивали в нерегулируемых усло-

виях тепличного бокса (при высоких температурах 

летом и пониженных осенью). В процессе веге-

тации растений наблюдались значительные пере-

пады температуры днем и ночью, что создавало 

благоприятные условия для поражения растений 

мучнистой росой.

Для выделения и разделения белков семян го-

роха использовали стандартный метод SDS-PAGE 

электрофореза [26]. Белки экстрагировали из од-

ного семени, полученного с отдельного растения 

каждой линии межвидовых гибридов. С каждого 

семени для экстракции белка брали две навески 

муки по 4 мг. Электрофорез проводили с ис-
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пользованием камеры для вертикального элек-

трофореза VE-4 (Хеликон, Россия). Содержание 

полиакриламида в разделяющем геле составляло 

12,5 %, а в концентрирующем — 5 %.

Позиции компонентов белков у гибридных ли-

ний гороха определяли по реперным компонентам 

10, 50, 90 белков спектра семян сои [26]. Ис-

пользовали семена сорта сои Ланцетная селекции 

ФГБНУ «Федеральный научный центр зерновых 

и крупяных культур» и ФГБОУ ВО «Белгородский 

государственный аграрный университет» [24]. Ин-

тенсивность окрашивания компонентов выражали 

в баллах и характеризовали как: 1 — слабую, 

2 — интенсивную и 3 — очень интенсивную и вы-

ставляли в тексте в круглых скобках.

Непроцессированный легумин на гелевых пла-

стинах локализовался в компонентах с молекуляр-

ной массой 60–65 кДа, α- и β-субъединицы легу-

мина располагались в компонентах с массой 35–46 

и 21–23 кДа соответственно [27]. Идентифика-

цию непроцессированного вицилина (α + β + γ) 

проводили по компонентам с молекулярной мас-

сой 47–50 кДа, α + β вицилина — 30–36 кДа, 

β + γ вицилина — 25–30 кДа, индивидуальных 

фракций α, β, γ вицилина — 13–20 кДа. Липокси-

геназу и конвицилин определяли по компонентам 

с молекулярной массой 100 и 70 кДа соответст-

венно [23, 28, 29]. Компоненты идентифицировали 

с использованием набора маркеров с молекуляр-

ной массой 6,5–200 кДа (Sigma-Aldrich, США).

Индекс полиморфизма вычисляли путем деле-

ния числа полиморфных белковых компонентов на 

общее число сравниваемых пар. При оценке поли-

морфизма учитывали различия по наличию и ин-

тенсивности окрашивания компонентов. При срав-

нении спектров сорта Стабил и образца и-609881 

полиморфными считали компоненты, различаю-

щиеся либо по наличию (0 или 1, 2, 3), либо по 

интенсивности (1, 2, 3) окрашивания [30].

Соответствие фактических и ожидаемых частот 

фенотипических классов оценивали по каждой 

полиморфной позиции компонентов у 10 интро-

грессивных гибридов гороха по критерию χ2 с ис-

пользованием функции ХИ2.ТЕСТ компьютерной 

программы EXCEL 2010 (Microsoft Corporation). 

Ожидаемые частоты фенотипических классов рас-

считывали исходя из частот аллелей родителей 

с коррекцией на два возвратных скрещивания.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ
В электрофоретических спектрах семян линий 

межвидовых гибридов гороха и их родителей со-

держалось 70 позиций белковых компонентов. 

Среди них 40 позиций являлись полиморфными. 

Индекс полиморфизма составил 0,47. Между сор-

том Стабил и образцом P. fulvum (и-6098881) на-

блюдались различия как по наличию компонентов 

белков, так и по их интенсивности (рис. 1). В 30 

из 40 полиморфных позиций электрофоретических 

спектров полиморфизм выражался в наличии и от-

сутствии компонентов, а в 10 позициях — в раз-

личной интенсивности их окрашивания, что служи-

ло мерой количества белка в компоненте. По типу 

полиморфизма компонентов родители распределя-

лись на четыре группы: А, Б, В, Г (см. таблицу). 

В группе А полиморфизм характеризовался нали-

чием компонентов у дикого родителя и их отсут-

ствием у сорта Стабил. В группе Б полиморфные 

компоненты родителей различались по интенсив-

ности окрашивания, при этом более интенсивные 

компоненты принадлежали образцу дикого вида. 

В группах В и Г полиморфизм характеризовался 

наличием или более выраженной интенсивностью 

окрашивания компонентов у культурного родителя 

сорта Стабил.

Липоксигеназа у сорта Стабил была локализо-

вана в компонентах 6, 7 и 8, при этом полимор-

фным являлся интенсивно (3) окрашенный ком-

понент 6 (см. таблицу, рис. 1). Следует отметить, 

что образец и-609881 характеризовался наличием 

интенсивно окрашенного компонента 3 (см. табли-

цу), предположительно содержащего специфичную 

изоформу липоксигеназы [30, 31], которая отсут-

ствовала в белковом комплексе сорта Стабил. 

Исходя из того что интенсивные (3) компоненты 3 

и 6 сопряжены между собой (отсутствуют у одно-

го родителя и присутствуют у другого), их можно 

рассматривать в качестве главных изоформ липок-

сигеназы у дикого образца и-609881 и сорта Ста-

бил соответственно (рис. 1). Линии межвидовых 

гибридов гороха, как устойчивые, так и воспри-

имчивые к возбудителю мучнистой росы, характе-

ризовались наличием только одного интенсивного 

компонента — 6.

Конвицилин у родителей сорта Стабил и образ-

ца и-609881 располагался в двух интенсивных (3) 

компонентах 17 и 20 и трех неинтенсивных (1) — 
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Полиморфные компоненты белков семян в спектрах родителей гибридной комбинации Стабил × P. fulvum
(и-609881) и интрогрессивных линий гороха BC

2
F

5

Компо-

нент

Роди-

тели
Интрогрессивные линии гороха Число линий с ком-

понентами P. fulvum 

в группах А и Б, и 

компонентами сорта 

Стабил в группах В и Г, 

(фактическое соотно-

шение фенотипических 

классов)

Значимость 

отличий (χ2, p) 

от ожидаемого 

соотношения 

9,84 : 0,16

(62,5 : 1)

С
та

б
и

л

и
-6

0
9

8
8

1

А1 А2 А3 А4 А5 А6 А7 А11 А12 А13

Белок

Устойчивость 

к мучнистой росе
R R R S S S R R R R

А .  Н а л и ч и е  к о м п о н е н т о в  т о л ь к о  у  д и к о г о  р о д и т е л я

21 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 Cv 1 (9 : 1) 0,034259481

22 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 Lg 3 (7 : 3) 8,21671E-13

30 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 Lg 0 (10 : 0) 0,686772471

38 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 – 0 (10 : 0) 0,686772471

41 0 3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 – 0 (10 : 0) 0,686772471

54 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 Vc α + β 0 (10 : 0) 0,686772471

62 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 – 0 (10 : 0) 0,686772471

73 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 – 0 (10 : 0) 0,686772471

101 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 – 0 (10 : 0) 0,686772471

Б .  Б о л ь ш е е  к о л и ч е с т в о  б е л к а  в  к о м п о н е н т а х  д и к о г о  р о д и т е л я

3 1 3 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 LOX 0 (10 : 0) 0,686772471

12 1 2 2 2 1 1 1 1 1 1 1 1 – 2 (8 : 2) 3,53079E-06

20 1 3 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 Cv 0 (10 : 0) 0,686772471

32 1 3 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 Lg 0 (10 : 0) 0,686772471

В .  Н а л и ч и е  к о м п о н е н т о в  т о л ь к о  у  к у л ь т у р н о г о  р о д и т е л я

4 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 – 10 (10 : 0) 0,686772471

13 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 – 10 (10 : 0) 0,686772471

15 1 0 1 1 0 0 0 0 0 1 1 1 – 5 (5 : 5) 3,18641E-34

16 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 – 7 (7 : 3) 8,21671E-13

19 1 0 1 1 0 0 0 0 0 1 1 1 Cv 5 (5 : 5) 3,18641E-34

24 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 Lg 10 (10 : 0) 0,686772471

27 2 0 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 Lg 10 (10 : 0) 0,686772471

33 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 Lg 0 –

43 2 0 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 Lg α 10 (10 : 0) 0,686772471

45 1 0 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 – 8 (8 : 2) 3,53079E-06

51 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 Vc α + β 10 (10 : 0) 0,686772471

56 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 – 10 (10 : 0) 0,686772471

61 2 0 2 2 2 1 1 2 2 2 1 1 – 6 (6 : 4) 3,74934E-22

67 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 – 10 (10 : 0) 0,686772471

71 3 0 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 Vc β + γ 10 (10 : 0) 0,686772471

74 2 0 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 Vc β + γ 10 (10 : 0) 0,686772471

76 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 – 9 (9 : 1) 0,034259481

90 2 0 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 Lg β 10 (10 : 0) 0,686772471

104 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 Vc β 10 (10 : 0) 0,686772471

105 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 Vc γ 10 (10 : 0) 0,686772471

106 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 Vc γ 10 (10 : 0) 0,686772471
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18, 19, 21 (рис. 1). Компоненты 19, 20, 21 были 

полиморфными (см. таблицу). Интенсивный компо-

нент 17 присутствовал у обоих родителей. Другой 

интенсивный компонент 20 был характерен толь-

ко для спектра образца и-609881. Из интенсив-

ных компонентов линии гороха содержали только 

17-й, а компонент 20 образца и-609881 был поте-

рян в результате возвратных скрещиваний и само-

опыления. Число линий с неинтенсивными компо-

нентами 19 и 21 сорта Стабил составляло 50–92 %.

Для определения локализации запасного белка 

легумина проводили дополнительное исследова-

ние — электрофорез белков семян сорта Стабил 

в присутствии и отсутствии β-меркаптоэтанола. 

При отсутствии β-меркаптоэтанола происходи-

ло накопление непроцессированного легумина 

в компонентах с молекулярной массой 60–65 кДа. 

Его присутствие в буфере для нанесения белка 

приводило к восстановлению дисульфидных свя-

зей, и молекула легумина расщеплялась на две 

Рис. 1. Электрофоретические спектры белков семян родителей гибридной комбинации сорта Стабил × и-609881 (P. fulvum) и се-

мян интрогрессивных линий гороха. Интрогрессивные линии: 1 — А1; 2 — А2; 4 — А3; 5 — А4; 6 — А5; 7 — А6; 8 — А7;

9 — А8; 10 — А9; 11 — А10; 12 — А11; 13 — А12; 14 — А13. Родители: 15, 16 — и-609881 (P. fulvum); 17, 18 — сорт Стабил. 

Белки семян сои сорта Ланцетная локализованы в 3-м спектре

Компо-

нент

Роди-

тели
Интрогрессивные линии гороха Число линий с ком-

понентами P. fulvum 

в группах А и Б, и 

компонентами сорта 

Стабил в группах В и Г, 

(фактическое соотно-

шение фенотипических 

классов)

Значимость 

отличий (χ2, p) 

от ожидаемого 

соотношения 

9,84 : 0,16

(62,5 : 1)

С
та

б
и

л

и
-6

0
9

8
8

1

А1 А2 А3 А4 А5 А6 А7 А11 А12 А13

Белок

Устойчивость 

к мучнистой росе
R R R S S S R R R R

Г.  Б о л ь ш е е  к о л и ч е с т в о  б е л к а  в  к о м п о н е н т а х  к у л ь т у р н о г о  р о д и т е л я

6 3 1 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 LOX 10 (10 : 0) 0,686772471

42 3 1 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 Lg α 10 (10 : 0) 0,686772471

50 3 2 2 3 3 3 3 3 3 3 3 3 Vc α + β 9 (9 : 1) 0,034259481

55 3 2 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 Vc α + β 10 (10 : 0) 0,686772471

86 3 1 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 Lg β 10 (10 : 0) 0,686772471

98 2 1 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 Vc α 10 (10 : 0) 0,686772471

Примечание. Полужирным выделены компоненты с существенными отличиями от ожидаемой частоты, индексами R и S обо-

значены устойчивые и неустойчивые к мучнистой росе интрогрессивные линии гороха. Обозначения белков: Cv — конвицилин, 

Lg — легумин, Vc — вицилин, LOX — липоксигеназа.

Продолжение табл.

Липоксигеназа

Конвицилин
Легумин, 60–65 кДа
Вицилин, 47–50 кДа

Вицилин, 30–36 кДа

Вицилин, 25–30 кДа

Вицилин, 13–20 кДа

Легумин, 35–46 кДа

Легумин, 21–23 кДа

1 105 143 127 162 116 154 138 179 18
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субъединицы α и β с молекулярными массами 

35–46 и 21–23 кДа соответственно (рис. 2).

В области непроцессированного легумина по-

сле применения β-меркаптоэтанола оставались 

12 компонентов с низкой интенсивностью окра-

шивания (1), которые занимали обширную часть 

электрофоретического спектра. Не исключено, 

что содержащиеся в этих компонентах белки 

не являлись легумином (см. таблицу, рис. 1, 2). 

Из 12 компонентов области нередуцированно-

го легумина только 7 были полиморфными. Ки-

слая (α) субъединица легумина (35–46 кДа) была 

представлена тремя белковыми компонентами 

42, 43 и 44 (рис. 1). Компоненты 42 и 43 с ин-

тенсивной окраской (2, 3) были полиморфными 

(см. таблицу). В целом компоненты образца дикого 

вида характеризовались меньшей интенсивностью 

окрашивания, что указывало на меньшее коли-

чество легумина в семенах дикого гороха. Линии 

межвидовых гибридов гороха унаследовали компо-

нентный состав кислой (α) субъединицы легумина 

сорта гороха Стабил. Основная (β) субъединица 

легумина также была локализована в 3 компонен-

тах электрофоретического спектра 86, 88 и 90. 

Компоненты 86 и 90 являлись полиморфными. 

Более интенсивные компоненты присутствовали 

в спектре сорта Стабил. Все линии гороха, как 

и в случае с кислой субъединицей легумина, со-

держали компоненты сорта Стабил, представляю-

щих β-субъединицу легумина.

Непроцессированый вицилин (47–50 кДа) 

располагался в двух смежных компонентах 34 

и 37 (рис. 1). При этом сорт Стабил и образец 

и-609881 не отличались между собой как по нали-

чию, так и по интенсивности окрашивания компо-

нентов непроцессированного вицилина. Интрогрес-

сивные линии сохранили указанные компоненты. 

Процессированный вицилин α + β (30–36 кДа) 

локализовался в четырех компонентах — 50, 51, 

54, 55. Основные изоформы вицилина α + β были 

представлены в двух интенсивно (3) окрашен-

ных компонентах — 50 и 55 (рис. 1). Изоформы 

процессированного вицилина β + γ (25–30 кДа) 

были локализованы в четырех компонентах: 70, 

71, 73, 74, при этом три компонента (70, 71, 73) 

у сорта Стабил были интенсивно окрашенными. 

Компоненты 71, 73, 74 были полиморфными. 

У интрогрессивных линий гороха все компоненты 

процессированного вицилина α + β и β + γ, а так-

же α, β, γ представляли изоформы сорта Стабил 

(см. таблицу).

Доля генома дикого вида у линий гороха BC
2
F

5
 

составляла 12,5 %. Проведение двух возвратных 

скрещиваний межвидовых гибридов с растениями 

сорта Стабил и самоопыления в течение пяти ге-

нераций теоретически обеспечивает 99,2 % уро-

вень гомозиготности. Ожидаемые частоты аллелей 

образца дикого вида и сорта Стабил, кодирую-

щих изоформы белков в полиморфных позициях 

электрофоретических спектров, равнялись 0,125 

и 0,875, а ожидаемые частоты фенотипических 

классов — 0,016 и 0,984 соответственно.

У линий межвидовых гибридов оценку наличия 

компонентов с белками дикого вида гороха про-

водили только в группах А и Б. В группе В оце-

нивали только наличие белков культурного гороха 

вследствие отсутствия компонентов дикого вида 

в полиморфных позициях родительских спектров. 

В группе Г не исключена скрытая интрогрессия 

генетического материала дикого вида, однако в це-

лом здесь также оценивали наличие белков куль-

турного родителя.

Оценка эффективности передачи генов роди-

телей по каждой полиморфной позиции электро-

форетического спектра показала, что соотноше-

Рис. 2. Электрофоретические спектры белков семян сорта 

Стабил: 1–3 — спектры, полученные в присутствии меркап-

тоэтанола, 4–9 — спектры без меркаптоэтанола, 6 — спектр 

сои. В отсутствие меркаптоэтанола легумин локализуется пре-

имущественно в области 60–65 кДа. В присутствии меркап-

тоэтанола молекула легумина диссоциирует на 2 субъединицы 

с молекулярными массами 35–46 и 21–23 кДа

Легумин, 60–65 кДа

Легумин, 35–46 кДа

Легумин, 21–23 кДа

1 53 72 64 8 9
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ние фактических частот компонентов культурного 

и дикого родителей у интрогрессивных линий меж-

видовых гибридов гороха соответствовало ожида-

емому уровню в 73 % позиций электрофоретиче-

ского спектра (см. таблицу).

В группах А и Б только 3 из 13 (23 %) компо-

нентов образца дикого вида присутствовали хотя 

бы в одной интрогрессивной линии гороха. В груп-

пе А только 2 компонента образца P. fulvum из 

9 : 21 (конвицилин) и 22 (легумин) остались в ин-

трогрессивных линиях гороха. Скорость интро-

грессии указанных компонентов была существен-

но выше ожидаемой величины (p = 0,034259481 

и 8,21671E-13 соответственно). В группе Б 

у интрогрессивных линий гороха из четырех по-

лиморфных компонентов присутствовал только 

один интенсивный компонент P. fulvum 12 с ча-

стотой 0,2. Темп интрогрессии гена, определя-

ющего компонент 12, был существенно выше 

ожидаемой величины (p = 3,53079E-06). Десять 

компонентов дикого родителя отсутствовали во 

всех изученных линиях гороха. Однако исполь-

зование критерия χ2 подтвердило идентичность 

(p = 0,686772471) ожидаемого и фактического 

распределения этих компонентов в интрогрессив-

ных линиях гороха.

В группе В компоненты сорта Стабил в 15 по-

зициях из 21 (71,4 %) присутствовали во всех 

интрогрессивных линиях гороха. При этом фак-

тическая частота компонентов культурного ро-

дителя соответствовала ожидаемому уровню 

(p = 0,686772471). Среди компонентов этой 

группы 52,4 % были представлены запасными 

белками (см. таблицу). Шесть компонентов сор-

та Стабил в группе В присутствовали не у всех, 

а только у 50–90 % линий межвидовых гибридов. 

Компоненты сорта Стабил 15, 19 (конвицилин) 

и 61 в интрогрессивных линиях присутствовали 

с частотами 0,5–0,6, что существенно ниже ожи-

даемого уровня (p = 3,18641E-34, 3,18641E-34, 

3,74934E-22 соответственно). Частота компонен-

тов сорта Стабил 16, 45, 76 в линиях составила 

0,7–0,9, что также было существенно ниже ожи-

даемого уровня (p = 8,21671E-13, 3,53079E-06 

и 0,034259481 соответственно). В группе Г бел-

ковые компоненты сорта Стабил присутствовали 

во всех линиях гороха, за исключением компонен-

та 50 (вицилин α + β), который наблюдался в ин-

трогрессивных линиях с частотой 0,8, существенно 

ниже ожидаемой (p = 0,034259481).

Таким образом, по предварительным данным 

в гибридном материале BC
2
F

5
 с использованием 

двух беккроссов, при отсутствии отбора по ком-

понентному составу белков семян в группах А и Б 

наличие белковых компонентов 12, 21 и 22 суще-

ственно превышало ожидаемый уровень. В осталь-

ных 10 полиморфных позициях компоненты дикого 

гороха полностью отсутствовали во всех интро-

грессивных линиях гороха, что для гибридов BC
2
F

5
 

соответствовало ожидаемому уровню. В группах 

В и Г присутствовало 27 полиморфных позиций 

электрофоретического спектра. В этих группах 

17 компонентов с идентифицированными запасны-

ми белками вицилином, конвицилином, легумином 

и липоксигеназой 15 (88,2 %) присутствовали 

во всех интрогрессивных линиях гороха. Частота 

остальных компонентов с идентифицированными 

запасными белками: 19 (конвицилин) и 50 (вици-

лин α + β) была существенно ниже ожидаемого 

уровня. Следует отметить, что изоформа нередуци-

рованного легумина компонента 33, содержащаяся 

в сорте Стабил, отсутствовала во всех линиях меж-

видовых гибридов. Четыре неидентифицированных 

компонента культурного родителя имелись у всех 

интрогрессивных линий гороха. Частоты неиденти-

фицированных компонентов культурного родителя 

15, 16, 45, 61, 76 у интрогрессивных линий оказа-

лись ниже ожидаемого уровня. По литературным 

данным, неидентифицированные компоненты бел-

ков семян могут быть ответственными за энергию, 

метаболизм или устойчивость к стрессам [31].

Высокая степень интрогрессии в отдельных ло-

кусах, может служить показателем генетического 

дрейфа или адаптивной ценности генов, имею-

щих селективное преимущество, или находящихся 

в тесной связи с другими генами, подвергающи-

мися положительному отбору [32]. Низкая сте-

пень интрогрессии в отдельных локусах указывает 

на наличие в них аллелей, ответственных за ре-

продуктивную изоляцию вида [33]. В перспективе, 

для исследования дифференцированной интро-

грессии генов белков семян из генома дикого вида 

P. fulvum и поиска аллелей, обладающих адап-

тивными свойствами, необходимо на первом эта-

пе исключить возвратные скрещивания и в раз-

личных генерациях межвидовых гибридов гороха 
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проводить исследования частот отдельных белков 

семян для выявления аллелей с высокими адап-

тивными свойствами. Полученные данные можно 

использовать для селективного переноса адаптив-

ных аллелей диких родичей в геномы элитных сор-

тов гороха.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
При изучении линий межвидовых гибридов 

гороха (BC
2
F

5
 P. sativum × Р. fulvum) сделана 

попытка определения степени интрогрессии ге-

нетического материала дикого вида в геном куль-

турного на основе анализа компонентного состава 

белков их семян в сравнении с родителями, что 

имеет важное значение для селекции гороха на 

высокое качество зерна. Оценка эффективности 

передачи генов родителей по каждой полиморфной 

позиции электрофоретического спектра показала, 

что соотношение фактических частот компонентов 

культурного и дикого родителей у интрогрессив-

ных линий межвидовых гибридов гороха соответ-

ствовало ожидаемому уровню в 73 % позициях 

электрофоретического спектра. Судя по частоте 

отдельных белковых компонентов дикого родителя, 

темп интрогрессии у межвидовых гибридов горо-

ха при отсутствии отбора существенно превышал 

ожидаемый уровень. Есть основания полагать, 

что быстрый темп интрогрессии присущ аллелям 

с адаптивной ценностью. Наличие компонентов 

запасных белков культурного вида у всех линий, 

полученных в результате двух возвратных скрещи-

ваний, наблюдали в 88,2 % полиморфных позици-

ях спектра. В целом наши опыты подтвердили воз-

можность использования дикого вида Р. fulvum, 

обладающего рядом свойств адаптивности, в се-

лекционном процессе гороха с перспективой пе-

редать эти свойства культурному виду.

Работа выполнена при финансовой поддержке 

Министерства науки и образования по пункту 

программы фундаментальных научных исследова-

ний государственных академий 0636-2019-0008 

«Мобилизация генетических ресурсов зернобо-

бовых и крупяных культур для использования 

в селекционном процессе» и бюджетного проек-

та 0662-2019-0002 по научному обеспечению эф-

фективного использования мирового генофонда 

зернобобовых культур и их диких родичей из кол-

лекции ВИР.
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