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АБСТРАКТ
Қытайбұршақ (Glycine max L.) – әлемдегі көптеген халықтың ақуыз бен майға деген қажеттілігін қанағаттандыру 

үшін қолданылып отырған маңызды бұршақ дақылы. Қытайбұршақ үлгілерінің генетикалық әртүрлілігін бағалау ге-
нетикалық базаны кеңейту және селекциялық бағдарламалардың тиімділігін арттыру үшін өте маңызды. Бұл зертте-
удің мақсаты 15 полиморфты SSR маркерлерін пайдалана отырып, олардың генетикалық дифференциация дәрежесін 
және селекцияда пайдалану әлеуетін анықтау үшін қытайбұршақтың 188 үлгісінің генетикалық әртүрлілігін бағалау 
болды. Зерттеу нәтижесінде барлығы 55 аллель анықталды, бір локусқа орта есеппен 2,68 аллель. Полиморфтылықтың 
ақпараттың мәні (PIC) Satt385 маркері үшін 0,35-тен (Satt385) 0,74-ке (Satt409) дейін өзгерді, орташа есеппен 0,61. 
Күтілетін гетерозиготалық (He) 0,35-тен (Satt385) 0,74-ке (Satt409) дейін өзгерді, орташа мәні 0,60. Сонымен қатар ал-
лельдердің бинарлық деректері негізінде жасалынған филогенетикалық Neighbor-Joining (NJ) ағаш 3 негізгі кластерді 
анықтады, олардың әрқайсысы екі қосалқы кластерге бөлінеді. Сонымен қатар, дәл осы молекулалық-генетикалық 
мәліметтерге сүйене отырып (UPGMA) генетикалық қашықтықтың әртүрлі деңгейлерінде (0,21; 0,22; ) 2 және 1 сәй-
кесінше негізгі кластерді анықтауға мүмкіндік берді. Алынған кластерлер жергілікті және шетелдік генотиптер ара-
сындағы әр түрлі қатынастарды көрсетеді, бұл жергілікті генофондтың сақталуын да, оның шетелдік сорттармен қосу 
арқылы кеңеюін де көрсетеді. Осы зерттеу нәтижесінде алынған қытайбұршақ генотиптерінің арасында әртүрлілік 
туралы ақпарат, болашақта селекционерлерге селекциялық процесте ата-аналық формаларын таңдауға көмектеседі. 

Кілт сөздер: қытайбұршақ, SSR-маркер, генетикалық әртүрлілік, аллель, генотип, кластерлік талдау.

КІРІСПЕ

Қытайбұршақ «ғажайып дақыл» болып саналады, өй-
ткені ол майдың да, ақуыздың да негізгі көзі болып та-
былады [1-4]. Бұл әлемдегі ең көп өсірілетін төртінші 
дақыл [1,3]. Жалпы өндіріс және сауда көлемі бойынша 
қытайбұршақ әлемдегі жетекші майлы дақылдар мен бұр-
шақ дақылдарының қатарына кіреді [5,6]. Қытайбұршақ 
[Glycine max( L.) Merrill] 20 жұп хромосомаға ие және 
оның геномының өлшемі шамамен 1100 мегабайт (Mb) 
[7]. Ол өзін-өзі тозаңдандыратын дақыл, сондықтан төмен 
аллельді әртүрлілікпен сипатталады [3,4]. Әлемде өндірісі 
жылына 1,4% өседі деп күтілетін рапс, күнбағыс және 
жержаңғақ сияқты басқа негізгі майлы дақылдармен са-
лыстырғанда, қытайбұршақтың өндірісі алдағы 10 жылда 
жылына 1,6% - ға тез өседі деп болжануда [1]. 

Қытайбұршақ бойынша селекциялық-тұқым өсіру жұ-
мыстары Қазақстанда 40 жылдан астам уақыт бойы жүр-
гізіліп келеді. Осы уақыт ішінде 16 сорт өсіріліп, өндіріске 
енгізілді. Қазақстанда қытайбұршақты өнеркәсіптік өңдеу 
1986 жылы 10 гектардан аз алаңда басталды. 2015 жылға 
қарай егіс алқаптары шамамен 115 мың гектарға дейін 
кеңейді[8], ал 2019-2020 жылдары максималды көрсет-
кішке - шамамен 139 мың гектарға жетті. Соңғы жыл-
дары егіс алқаптарының біршама қысқаруы байқалды: 
ағымдағы кезеңдегі деректер бойынша олар шамамен 99 
мың гектарды құрайды, бұл ретте қытайбұршақ тұқы-
мын өндіру көлемі 208 мың тоннаға жетеді, бұл көлем 
елдің мал және құс шаруашылығы шаруашылықтары-
ның ақуыз-жемшөп шикізатына қажеттіліктерін толық 
қанағаттандыру үшін әлі де жеткіліксіз[9].

Қытайбұршақты өзін-өзі қамтамасыз етуіне қол жет-
кізу үшін, оның жаңа жоғары өнімді сорттарды өсіру 

арқылы арттыру қажет [10]. Мұндай сорттардың дамуына 
әртүрлі әдістерді қолдану арқылы қол жеткізуге болады, 
соның ішінде жасанды будандастыру, мутация индукци-
ясы [11], жергілікті сорттарды тазарту[12,13], сондай-ақ 
енгізілген сорттарды пайдалану [14].

Қытайбұршақтың генетикалық әртүрлілігі мен 
құрылымын түсіну жоғары өнімді және жақсы бейім-
делген сорттарды өсіруге және анықтауға бағытталып, 
селекциялық бағдарламаларды әзірлеуге ықпал етуі 
мүмкін, бұл өз кезегінде өнімділік пен өндіріс көлемін 
арттырады. Генетикалық әртүрлілікті талдаудың ең көне 
және кеңінен қолданылатын әдістерінің бірі - ауылша-
руашылық өсімдіктерінің таксономиялық байланысы-
ның және агрономиялық құндылығының ең жақсы көр-
сеткіші болып саналатын фенотиптік белгілерді бағалау 
[15]. Мұндай тәсілдердің қолайлылығына қарамастан, 
олар әрдайым жеткілікті ақпараттылыққа ие бола бер-
мейді, әсіресе белгілер генотип пен қоршаған ортаның 
өзара әрекеттесуіне қатты әсер ететін жағдайларда. Бұл 
жағдай ғалымдарды ДНҚ маркерлерін қолдана оты-
рып талдау сияқты басқа әдістерді жасауға алып келді 
[16,17]. Молекулалық маркерлер селекциялық бағдарла-
малар шеңберінде фенотиптік сипаттаманы толықтыра 
алатын сенімді генетикалық құралдар болып табылады 
[16]. Соңғы онжылдықтарда генетикалық әртүрлілікті 
анықтау үшін қолданылатын маркерлер көптеген эволю-
циядан өтті.

ДНҚ маркерлерінің дамуы әртүрлі ауылшару-
ашылық түрлерінің арасындағы және ішіндегі генетика-
лық әртүрлілікті түсіну үшін өте маңызды, өйткені олар 
жеке түрлер арасындағы нуклеотидтер тізбегіндегі айы-
рмашылықтарды көрсетеді және сыртқы ортаға тәуелді 
емес [18]. Қытайбұршақ генофондындағы генетикалық 
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әртүрлілікті бағалау үшін молекулалық маркерлердің 
әртүрлі түрлері қолданылды, мысалы, кездейсоқ кү-
шейтілетін полиморфты ДНҚ (RAPD), қарапайым қай-
таланатын тізбектер (SSR), экспрессияланған EST-SSR 
тізбектері, күшейтілген фрагмент ұзындығының полимор-
физмдері (AFLP) және бір нуклеотидті полиморфизмдер 
(SNP) [19].

SNP маркер молекулалық маркерлердің маңыздылары-
ның бірі болып саналады, өйткені олар қайталанатын му-
тациялардың төмен жылдамдығымен сипатталады, сон-
дықтан эволюциялық тұрғыдан тұрақты, олар күрделі 
белгілердің генетикалық негізін талдау және геномдық 
эволюция процестерін зерттеу үшін ең қолайлы [20]. Де-
генмен, ауылшаруашылық дақылдарының генетикалық 
әртүрлілігін бағалау үшін SNP маркерлерін пайдалану 
мүмкіндігіне қарамастан, олардың ақпараттық сыйым-
дылығы, биаллельдік табиғаты және жоғары құны үшін 
SSR маркерлерімен салыстырғанда олар азырақ қолайлы 
[21].

SSR маркерлері гендерді сипаттауда, генетикалық 
әртүрлілікті талдауда және генетикалық карталарды 
құруда кеңінен қолданылады. Бұл маркерлер әсіресе ге-
нотиптерді саралау, шыққан тегін талдауда, генотиптер 
арасындағы генетикалық қашықтықты бағалау және со-
рттарды анықтау үшін пайдалы, өйткені олар геном бой-
ынша біркелкі таралған, полиморфтылықтың ақпараттық 
мәні (PIC) және жоғары өнімділігі бар қысқа тандемдік 
қайталаулардан тұрады [22].

 DArT, SNP және SSR көмегімен қант қызылшасының 
генетикалық әртүрлілігін салыстырмалы зерттеу нәти-
желері бойынша SSR маркерлерінде олардың жоғары 
полиморфтылығына байланысты ең жоғары тиімділік 
байқалғанын көрсетті [23]. Сонымен қатар басқа зертте-
улерде генетикалық әртүрлілікті бағалауда және қытай-
бұршақ үлгілері арасында байланыс орнатуда SSR мар-
керлерінің жоғары тиімділігін растады [24].

Генетикалық әртүрлілікті бағалау қазіргі заманғы 
селекциялық және популяциялық генетиканың негізгі 
құралдары болып табылады. Олар сорттарды, линиялар 
мен будандарды анықтауға, тұқым мен отырғызу мате-
риалының түпнұсқалығын растауға, гомо - және гетеро-
зиготалық деңгейін бағалауға, ата-аналық фоомаларды 
таңдау үшін маркерлердің полиморфизмін анықтауға, ге-
нетикалық карталар мен генофонд дерекқорларын қалып-
тастыруға, генетикалық әртүрлілік пен интрогрессияны 
бақылауға мүмкіндік береді. Бұл әдісті қолдану гетерозис 
әсерін алу және жаңа жоғары өнімді сорттарды құру, ге-
нофондты бақылау және сақтау, генетикалық эрозияның 
алдын алу, зияткерлік меншікті қорғау, коллекциялардағы 
үлгілерді анықтау және жіктеу, сонымен қатар сирек және 
жойылып кету қаупі төнген түрлерді сақтау үшін пайдала-
нылады. Осы орайда бұл зерттеу жұмысының мақсаты – 
SSR маркерлерінің пайдалана отырып, қытайбұршақтың 
генетикалық әртүрлілігін бағалау, күтілетін генетикалық 
параметрлерін анықтау, кластерлік талдау жасау. 

ЗЕРТТЕУ НЫСАНЫ МЕН ӘДІСТЕРІ

Зерттеу нысаны. Қытайбұршақтың генетикалық 
әртүрлілігін зерттеу бойынша жұмыстар Қазақ егіншілік 
және өсімдік шаруашылығы ғылыми зерттеу институты 
(әрі қарай ҚазЕжӨШҒЗИ), Өсімдіктер биотехнологиясы 
зертханасында жүргізілді. Зерттеу үшін ҚазЕжӨШҒЗИ, 
Майлы дақылдар бөлімінің генофондынан қытайбұр-
шақтың 188 үлгісінен, яғни сорттар мен селекциялық ли-
ниялардан тұратын коллекциясы ұсынылды. Бұл коллек-
ция әлемнің 22 елінен жинақталған (сурет 1).  

ДНҚ экстракциясы мен ПТР амплификациясы. Қы-
тайбұршақтың геномдық ДНҚ-ны оқшаулау үшін Doyle 
мен Doyle (1987) сипаттаған цетилтриметиламмоний бро-
миді (CTAB) әдісін [25] қолдана отырып, жаңа жас жа-
пырақтар қолданылды. Геномдық ДНҚ тұндыру үшін 
салқындатылған изопропанол, ал оны жуу үшін натрий 

Сурет 1. Қытайбұршақ үлгілерін шыққан еліне байланысты бөлу (n.a – ақпарат жоқ)
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және аммоний ацетатын мен 96 % эатанол спирті қо-
сылған ерітіндісі пайдаланылды. Алынған және тұнды-
рылған ДНҚ RNase A(10 мг/мл) 37°С 30 минут ішінде өң-
делді. Алынған ДНҚ стерильді және құрамында нуклеазы 
жоқ суда ерітілді. ДНҚ сапасы мен концентрациясын өл-
шеу Nano Drop OneC (Thermo Scientific) құрылғысын пай-
далану арқылы жүргізілді. 

Ғылыми мақалалар мен әдебиеттерден қытайбұршақ 
үлгілері арасындағы генетикалық әртүрлілікті бағалау 
үшін полиморфты деп іріктеліп алынған 15 SSR-маркері 
пайдаланылды (кесте 1).

Полимеразды тізбекті реакция (әрі қарай ПТР) үшін 15 
мкл реакциялық қоспасы дайындалды, оның құрамында: 1 
мкл (50 нг) зерттелетін ДНҚ, 1,5 мкл реакция буфері (10× 
TagBuffer KCl), төрт дезоксинуклеотидтен 0,75 мкл dNTP 
(4 мМ) қоспасы, 250 мкМ праймер, 1,32 мкл MgCl₂ (25 
мМ), 0,15 мкл Taq-полимеразалар (5 бірлік/мкл) (Biosan 
LLC, Новосибирск, Ресей), 9,28 мкл стерильді және құра-
мында нуклеазы жоқ су (Биолабмикс, Ресей). ПТР талда-
уын жүргізу үшін Eppendorf Mastercycler Pro (Германия) 
классикалық амплификаторы пайдаланылды. ПТР үшін 
температуралық режимдері ғылыми әдебиттерге сәйкес 

Кесте 1. Осы зерттеуде пайдаланылған микросателлиттік (SSR) маркерлердің сипаттамалары

SSR 
маркерлер

Хромосома Мотив

 түрі

Праймер тізбегі (5’→3’) Дереккөздер

Satt157 2 (AAT)31 F: 
GGGCTCACTCTCGATAGTAGGTATAAAG
R: GGGATACCAAAAGGAATAATAGTCTT

Cregan et al. 
1999 [26] 

Satt163 - (ТТА)12 F: AATAGCACGAGAAAAGGAGAGA
R: GTGTATGTGAAGGGGAAAAACTA

Gerardo 
Domingo 

Lucio Cervigni 
2004[27]

Satt385 5 (ATA)23 F: AATCGAGGATTCACTTGAT
R: CATTGGGCCACACAACAAC

Satt608 10 (TTA)18 F: GCGGGATCACATAATGATCTTTATAGA
R: GCGCTATCATCAATGCAATGGGATTTA

Cregan et al. 
1999[26]

Satt100 6 (TTA)13 F: ACCTCATTTTGGCATAAA

R: TTGGAAAACAAGTAATAATAACA
Satt181 12 (AAT)19 F: TGGCTAGCAGATTGACA

R: GGAGCATAGCTGTTAGGA

Khatab I.A. 
et.al 2016[28]

Satt706 15 (AAT)23 F: GCGTTTTTTTCCCAACAATTAATTAG-
TATAT

R: GCGAAATGGTTATTATTGTTA-
AAAAATAATG

Rani R. 
et.al.,2023[29]

Satt373 19 (TAT)21 F: TCCGCGAGATAAATTCGTAAAAT

R: GGCCAGATACCCAAGTTGTACTTGT
Satt001 9 (АТТ)24 F: TGTGCAATGATAGTACATAGATAT

R: GTGCTGATTGAACTATTGTAGT

Kujane K. 
et.al., 2019[30]

Satt005 2 (TTA)21 F: TATATCCTAGAGAAGAACTAAAAAA

R: GTCGATTAGGCTTGAAATAATAC
satt249 16 (AAT)20 F: GCGGCAAATTGTTATTGTGAGAC

R: GGCCAGTGTTGAGGGATTTAGA

Ghimire N.H. 
et.al., 2024[31]

satt276 5 (TAT)19 F: GCGGACGGTAAGGACTATTTATGATA

R: GCGTCAGATGAAAAAAAATAAGATAC
soy-satt-173 - (ATA)13 F: CCAAGCGAAATCACCTCCTCT

R: CCGGTCCAATCTTTATTCAAAC
Satt185 15 (TTA)29 F: CATATGAATAGGTAAGTTGCACT

R: TGTCACTATAAATGGTACCTATTA

Mazkirat Sh., 
2023[10]

Satt409 8 (ТТА)15 F: CCTTAGACCATGAATGTCTCGAAGATA

R: CTTAAGGACACGTGGAAGATGACTAC
*Ескерту: SSR: Simple Sequence Repeats; F: forward; R: reverse
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жүргізілді(кесте 1).
Алынған ПТР өнімдерінің амплификациясы 8% по-

лиакриламид гельде 1хТВЕ – буферін 200 В-пен 1 сағат 
электрофорез әдісі арқылы жүргізілді. Ал жолақтарды 
бейнелеу үшін этидий бромиді қосылған ерітінді пайдала-
нылды, содан кейін алынған электрофореграммаларды құ-
жаттау QUANTUM ST4 (Франция) гель құжаттамасының 
көмегімен жүргізілді. «Step50 plus» ДНҚ маркері («Био-
лабмикс» ЖШҚ, Новосибирск, Ресей) молекулалық мас-
саның маркері ретінде пайдаланылды. 

SSR аллельдерін бағалау және деректерді талдау.
Әрбір генотипте SSR фрагментінің болуы немесе бол-

мауы барлық полиморфты SSR праймерлері үшін тір-
келді. Ампликонның мөлшері маркердің молекулалық 
салмағына қатысты жолақтардың қозғалғыштығына бай-
ланысты анықталды.

Қытайбұршақ үлгілерінің негізгі генетикалық көр-
сеткіштерін есептеу үшін кодоминантты генотип форма-
тындағы SSR маркерлерінің деректері пайдаланылды. Де-
ректерді дайындау барысында, әрбір үлгі мен локус үшін 
аллель1/аллель2 форматындағы аллель жұбы көрсетіл-
ген. Келесідей негізгі генетикалық көрсешкіштері: ал-
лельдер саны (Na – number of alleles), тиімді аллельдер 
саны (number of effective alleles – Ne) (Kimura and Crow, 
1964) [32], Шеннон индексі (Shannon’s information index 
– I)(Lewontin, 1972) [33], бақыланатын гетерозиготалық 
(observed heterozygosity – Ho), күтілетін гетерозиготалық 
(expected heterozygosity – He) бекіту индексі (Fixation 
index – F) анықтау үшін қытайбұршақ үлгілеріне SSR мар-
керлерін қолдана отырып, GenAlEx 6.51b2 (Excel-дегі ге-
нетикалық талдау) (Peakall & Smouse, 2012) [34] компью-
терлік бағдарламалық жүйеесі көмегімен есептелді. 

Полиморфтылықтың ақпараттық мәні (PIC-
рolymorphism information content) белгілі аллельдердің 
санына және олардың жиіліктерінің таралуына байланы-
сты маркердің дискриминациялық қабілетін көрсетеді, 
яғни ол генетикалық әртүрлілікті бағалаудың аналогы бо-
лып табылады. Ол Botstein et al. [35] формула 1 бойынша 
есептелді. 

  (1) 
мұндағы pi және pj популяциядағы жиіліктерді, ал i- 

және j- аллельдердің білдіреді. Бірінші сумма аллель-
дердің жалпы санынан алынады, ал келесі екіші сумма 
барлық i және j жұптарын қамтиды, мұндағы i≠ j.

Қытайбұршақ үлгілерінің генетикалық әртүрлілігіне 
кластерлік талдау жүргізу үшін полиморфты SSR мар-
керлерінің деректері негізінде екі филогенетикалық ден-
дрограмма (ағаш) жасалынды. Бірінші дендрограмма 
Neighbor-Joining (NJ) әдісімен жасалынды. Дендро-
грамманы құру үшін аллельдердің бинарлық матрицасы 
құрылды (0 – аллельдің болмауы, 1-аллельдің болуы), 
оған сәйкес қарапайым сәйкестік коэффициентіне не-
гізделген генетикалық қашықтық матрицасы есептелді 
(Simple Matching Coefficient). Алдымен бинарлық аллель 
матрицасы мен есептелген генетикалық қашықтық ма-
трицасы негізінде PAST бағдарламасында (https://www.
nhm.uio.no/english/research/infrastructure/past/) NJ ағашы 
алынды. Содан кейін ағаш топологиясы бар файл Newick 
форматында экспортталды (.nwk) және визуализация және 
безендіру үшін FigTree (1.4.4 нұсқасы (http://tree.bio.ed.ac.
uk/software/figtree/) бағдарламасы қолданылды. FigTree 
үлгі атауларын, бұтақ ұзындықтарын және кластерлердің 
түстерін белгілеу үшін пайдаланылды. Екінші дендро-
грамма PAST (4.02 нұсқасы) бағдарламасында UPGMA 
(Unweighted Pair Group Method With Arithmetic Mean) 
әдісімен жасалынды. 

ЗЕРТТЕУ НӘТИЖЕЛЕРІ МЕН ТАЛҚЫЛАУ

Микросателлиттік (SSR) маркерлердің полиморфизмі 
және аллельдік әртүрлілігі.

Қытайбұршақтың 188 генотипі бойынша әрбір ло-
кус үшін алынған күтілетін генетикалық әртүрлілік па-
раметрлерінің нәтижелері 2-кестеде келтірілген. Пайдала-
нылған 15 SSR праймер жұбының барлығы полиморфты 
жолақтар берді. Барлығы 55 аллель анықталды, барлық 
генотиптер арасында бір локусқа орташа саны 2,68 ал-
лель болды. Осы 55 аллельдің фрагменттерінің мөлшері 
120 жұп нуклеотидтен 400 жұп нуклеотидке дейін өз-
герді. Satt276 маркері ампликондардың ең үлкен диапа-
зонын көрсетті (300-ден 400 ж.н.), ал Satt100 маркері ең 
кіші диапазонға ие болды – 120-дан 180 ж.н. Қолданылған 
маркерлермен анықталған микросателлит аллельдерінің 
саны екіден - алты аллельге дейін өзгерді. Satt409 және 
Satt185 маркерлері аллельдердің ең көп санын берді (6 
және 5 аллельден сәйкесінше), ал Satt385 және Satt249 
маркерлері 2-кестеде көрсетілгендей және электрофо-
рез нәтижелеріне сәйкес (cурет 2) келетін аллельдердің 
ең аз санын (2 аллель 300-340 ж.н. пен 245-260 ж.н. сәй-
кесінше) көрсетті.

Кесте 2 – 188 қытайбұршақ генотипіндегі әрбір локус үшін алынған генетикалық әртүрлілік параметрлерін бағалау.

Маркер Аллель диапазоны, 
жұп нуклеотид Na Ne I He uHe PIC

Satt157 200-350 4 2,94 1,18 0,66 0,66 0,66
Satt163 235-250 3 1,75 0,76 0,43 0,43 0,43
Satt100 120-180 4 2,79 1,17 0,64 0,64 0,64
Satt249 245-260 2 1,65 0,59 0,40 0,40 0,41
Satt385 300-340 2 1,55 0,54 0,35 0,35 0,35
Satt276 300-400 4 2,98 1,18 0,66 0,67 0,67
Satt181 200-250 3 2,54 0,99 0,61 0,61 0,60
Satt608 150-190 3 2,99 1,10 0,67 0,67 0,67
Satt706 250-300 4 3,17 1,26 0,69 0,69 0,69



15

Eurasian Journal of Applied Biotechnology. №.3, 2025 
DOI: 10.11134/btp.3.2025.2

Тиімді аллельдер саны (Ne) 1,55 (Satt385) мен 
3,89 (Satt409) аралығында болды, бұл аллель жиілік-
терінің локустар бойынша біркелкі таралуындағы айыр-
машылықтарды көрсетеді.

Аллельдердің санын да, таралуын да ескеретін Шен-
нон (I) индексі 0,54-тен 1,48-ге дейін болды, ең үлкен мән 
Satt409-да байқалды, бұл әртүрліліктің жоғары деңгейін 
көрсетеді.Барлық маркерлер бойынша бақыланатын ге-
терозиготалық (Ho) 0,000 құрады, бұл барлық локустар 
бойынша зерттелетін үлгілердің толық гомозиготалығын 
көрсетеді. Бұл бірнеше рет өздігінен тозаңданудан және 
генотипті тұрақтандырудан өткен селекциялық үлгілерді 
пайдаланудан туындауы мүмкін.Күтілетін гетерозигота-
лық (He) 0,35-тен (Satt385) 0,74-ке (Satt409) дейін өзгерді, 
нөлдік Ho-дағы жоғары He мәндері барлық локустар бой-
ынша максималды бекіту коэффициентінің мәндерін (F = 
1,000) анықтайды, бұл айқын гомозиготалықтың болуын 
және мүмкін жоғары инбридинг дәрежесін растайды.

3-кестеде 20 қытайбұршақ үлгісінің 15 полиморфты 
SSR-маркерін қолдану арқылы жүргізілген генотиптеу 
нәтижелері келтірілген. Әрбір маркер өзінің атауымен 

белгіленген (мысалы, Satt157, Satt163, Satt100 және т.б.), 
ал жолдарда нақты үлгілер көрсетілген (Rusiya, Seve-siyan, 

Svetlyach, Kras-mecha, Daneliya және т.б.). Кестедегі 
мәндер ПТР әдісі арқылы арнайы праймерлерді пайдала-
нып алынған амплификацияланған аллельдердің өлшем-
дерін (жұп нуклеотидпен) білдіреді. Ұсынылған дерек-
тер фрагменттердің ұзындығындағы айырмашылықтарды 
және зерттелген үлгілер арасындағы SSR-маркелерінің 
полиморфизм деңгейін анықтауға мүмкіндік берді. 

Алынған генотиптік деректер негізінде кейіннен 
UPGMA және Neighbor-Joining әдістерін қолдану арқылы 
дендрограммалар құрылып, қытайбұршақ үлгілерінің ара-
сындағы филогенетикалық байланыстар мен генетикалық 
туыстық дәрежесі талданды.

Полиморфты ақпараттық мәні (PIC) 0.35-тен 0.74-ге 
дейін өзгерді. Ең жоғары мән Satt409-те байқалды (PIC 
= 0.74) негізгі 6 аллельмен, ал Satt385 2 аллельмен PIC 
(0.35) ең төменгі мәнін көрсетті. Ғылыми деректерге сәй-
кес, PIC > 0,5 маркерлері жоғары ақпараттық болып са-
налады. Осылайша, зерттелген 15 маркердің 12-сі жоғары 
ақпараттылықты көрсетті, бұл оларды молекулалық се-

Satt373 240-300 4 3,09 1,23 0,68 0,68 0,68
Satt409 155-210 6 3,89 1,48 0,74 0,75 0,74
Satt001 160-200 4 2,82 1,16 0,65 0,65 0,64
Satt005 160-200 4 3,22 1,26 0,69 0,69 0,69

SoySatt173 150-200 3 2,40 0,98 0,58 0,59 0,59
Satt185 200-250 5 2,39 1,13 0,58 0,58 0,63
Average - 2,68 1,07 0,60 0,60 0,61 0,61

Кесте 3 – 15 SSR-маркерлерін қолдану бойынша 20 үлгінің генотиптеу нәтижелері

Үлгі атауы
SSR – маркерлер, жұп нуклеотид

Satt 
157

Satt 
163

Satt 
100

Satt 
249

Satt 
385

Satt 
276

Satt 
181

Satt 
608

Satt 
706

Satt 
373

Satt 
409

Satt 
001

Satt 
005

Soysatt 
173

Satt 
185

Rusiya 275 255 145 260 340 350 245 170 250 250 200 191 200 165 230
Seve-siyan 275 255 180 260 340 350 200 170 260 250 155 191 170 203 230
Svetlyach 250 255 180 245 340 345 200 150 260 250 170 191 200 203 225
Kras-mecha 250 255 145 260 300 350 245 170 260 250 175 191 200 150 234
Daneliya 250 255 145 260 340 300 245 150 260 250 192 191 200 165 234
Ustya 250 255 145 245 340 400 200 190 300 250 192 191 200 203 234
Pripyat 250 255 145 260 340 300 245 150 260 250 175 191 200 165 230
Ivushka 200 255 180 260 340 350 245 150 260 240 192 191 170 203 225
Bіrlіk 250 235 150 260 340 400 245 150 260 240 175 191 200 203 255
Bayan 275 235 145 260 300 350 200 170 268 240 170 191 200 150 230
Vost-krasav 350 255 120 245 340 345 200 170 268 250 175 191 200 203 230
Alua 275 255 150 245 340 400 200 170 260 240 170 172 200 165 230
Almaty 250 235 150 245 340 400 200 150 260 250 175 160 179 203 237
Iskra 275 255 150 260 340 345 245 150 250 240 170 200 200 203 237
Misula 275 255 150 260 340 300 200 190 260 240 170 160 170 203 225
Zara 275 255 180 245 340 300 200 170 260 250 170 191 170 165 237
Zhalpak 250 255 150 260 340 400 245 150 300 240 200 200 170 203 237
Roza 350 255 180 260 340 300 200 150 268 300 175 172 170 203 230
Pam-YUGK 275 255 180 260 340 345 245 150 260 255 175 191 160 203 237
Kyeshuan 275 255 180 260 340 400 245 170 300 250 175 191 200 203 230
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лекция мен генетикалық әртүрлілікті бағалауда кеңінен 
қолдануға ықпал етеді. 

Алынған нәтижелерді басқа зерттеулердің дерек-
терімен салыстыру байқаған заңдылықтарды растайды. 
Rani et al. (2023) SSRмаркёрлердің жоғары әртүрлілік қа-
білетін көрсетті (PIC = 0,44–0,51), байқалатын гетерози-
готтылықтың төмен деңгейін (Ho = 0,02), күтілетін гете-
розиготтылықтың орташа мәнін (He = 0,51) анықтады, 
бұл популяциялар ішіндегі жоғары біртектілікті және әл-
сіз аралық популяциялық құрылымды білдіреді. Silue et 
al. (2025), керісінше, неғұрлым айқын аралық генотиптік 
әртүрлілікті көрсетті (Ho ≈ 0,11; He ≈ 0,34).

Қазақстандық қытайбұршақ коллекциясын зерттеу 
[36] аймақаралық жоғары әртүрлілікті растайды: PIC 
0,73ге дейін жетеді, бұл адаптивтік тұрғыдан құнды ге-
нотиптердің бар екенін көрсетеді және оларды селекция 
бағдарламаларына енгізудің негізділігін дәлелдейді. Ұқ-
сас заңдылықтар осы зерттеуде де байқалды: үлгілердің 
толық гомозиготтылығы жағдайындағы PIC және He 
жоғары мәндері коллекцияның будандастыру мен моле-
кулалық сұрыптау үшін бірегей әрі генетикалық тұрақты 
линиялардың көзі ретінде құндылығын дәлелдейді.

Қытайбұршақ генотиптерін кластерлік талдау 
нәтижелері. Neighbor - Joining әдісімен салынған филоге-

Сурет 2. SSR-маркерлер көмегімен алынған электрофорез деректері: а – Satt409, b – Satt185, c – Satt385, d – Satt249; M- Step 50 
plus ДНҚ маркерің молекулалық массасының маркері; 

1-24 қытайбұршақ генотиптері.

Сурет 3. Қытайбұршақтың 188 генотипінің топтасу құрылымын көрсететін Neighbor-joining (ең жақын көрші) 
әдісімен салынған филогенетикалық ағаш
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нетикалық ағаш (сурет 3), қытайбұршақ генотиптері ара-
сындағы генетикалық қатынастарды бейнелейтін 15 SSR- 
маркерлерімен анықталған аллельдер негізінде құрылды. 
Үлгілер арасындағы генетикалық қашықтық Jaccard коэф-
фициентімен есептелді. Кластерлеу нәтижесінде барлық 
генотиптер 3 негізгі макрокластерге бөлінсе, өз кезегінде 
олардың әрқайсысы әртүрлі генетикалық жақындық дәре-
жесі бар қосалқы 2 кластерге топтастырылды.

SSR маркерлеріне негізделген кластерлік талдау нәти-
желері бойынша алынған ең үлкен I кластер зерттелген 
188 қытайбұршақ үлгілерінің 98-ін біріктірді және екі қо-
салқы кластерге бөлінді (сурет 4). Бұл нәтиже коллекция-
ның едәуір бөлігінің генетикалық байланысының жоғары 
дәрежесін көрсетеді және жалпы шығу тегі мен жақын се-
лекциялық линиялары бар үлгілерге тән. Бірінші қосалқы 
I-а кластерге (сурет 4 – оң жақ бөлігі) Nhat-10-дан (Жа-
пония) Enterprise-ге (Канада) дейінгі үлгі кіреді, олар не-
гізінен Шығыс Азия мен Шығыс Еуропа шыққан үлгілер-
мен біріктірілген. Географиялық таралуы туралы айтатын 
болсақ, онда бұл кластердегі үлгілер Шығыс Азия: Жа-
пония (1), Қытай (7), Корея (1), Шығыс Еуропа: Украина 
(7), Ресей (5), Беларусь (1), Молдова (1), Қазақстан (10) , 
Батыс Еуропа: Швеция (1), Швейцария (1), Франция (1), 
Польша (1), Солтүстік Америка: АҚШ (2), Канада (2) жи-
нақталған. Бұл қосалқы I-а кластердің үлгілері Шығыс 
Азия мен Шығыс Еуропа линияларының тығыз байланы-
сын көрсетеді, бұл олардың ортақ шығу тегі жақын екенін 
көрсетеді. Қазақстандық үлгілер ішкі кластерде біркелкі 
біріктірілген, бұл олардың кейіннен жергілікті бейімде-
луімен енгізілген линиялардан шыққанын көрсетеді. Ал 
Канада мен АҚШ үлгілері (мысалы, Enterprise, Cobb-266) 
азиялық және шығыс еуропалық үлгілермен бір қосалқы 
кластерде болуы Еуразияның селекциялық бағдарламала-
рында Солтүстік Америка генофондының көпжақты қол-
данылуын көрсетеді. Екінші қосалқы I-b кластер (сурет 
4 – сол жақ бөлігі) Trijumf (Сербия) RK-209/1 (Қазақстан) 
дейінгі үлгілерді қамтиды және қазақстандық үлгілердің 
(мысалы, RK-244/1, M43/12-4, Pam-YUGK және т.б.) ең 
көп шоғырлануымен сипатталады. Географиялық тара-
луына байланысты: Шығыс Азия: Қытай (7), Жапония 
(1), Шығыс Еуропа: Украина (4), Ресей (5), Молдова (2), 
Сербия (1), Тәжікстан (1), Қазақстан: 20-дан астам сорт, 
Батыс Еуропа: Франция (4), Италия (4), Солтүстік Аме-
рика: Канада (2), Канада-Украина (1) генотиптері бар. 
Шығыс Азия үлгілері (Қытай, Жапония) кластердің өзе-
гін құрайды, бұл олардың Еуразиядағы бейімделген үл-
гілерді өсіру үшін бастапқы материал ретіндегі рөлін көр-
сетеді. Батыс еуропалық және канадалық генотиптердің 
болуы континентальды климатқа төзімді сорттарды жа-
сау кезінде шетелдік генофондты пайдалануды көрсетеді. 

SSR маркерлеріне негізделген қытайбұршақ генотип-
терін кластерлік талдау нәтижесінде алынған II кластер 
(сурет 4) зерттелген нысанның ішінде ең аз үлгілерді 
қамтыған (21 үлгі). Бұл кластер жоғары генетикалық ерек-
шелігімен ерекшеленеді және үлгілердің шығу тегі мен 
селекциялық тарихындағы айырмашылықтарды көрсе-
тетін екі қосалқы кластерге бөлінген. Бірінші қосалқы 
II-a кластері K3/7 (Қазақстан) бастап RCAT-Pers (Ка-
нада) аяқталатын 9 генотипті біріктіреді. Үлгілердің ге-
ографиялық шығу тегі бойынша Қазақстандық - 1 (K3 / 

7), Солтүстік Американың - 5 үлгісін және Еуропаның - 
3 үлгісін (Франция, Румыния, Ресей) біріктіреді. Мұнда 9 
үлгінің 5-і американдық шыққан, бұл жалпы генетикалық 
ядроны көрсетеді. Екінші қосалқы II-b кластерге Zhansaya 
(Қазақстан) бастап Dawson (АҚШ) дейінгі 12 генотип 
кіреді. үлгілердің шығу тегіне байланысты Қазақстан - 
5 (Zhansaya, IT-1/3, Zhansaya7, Zhansaya5, Zhansaya4), 
Шығыс Еуропа - 4 (Ресей: Renta, Bystrica2; Украина: 
Horol; Венгрия: Vieln-Brun), Қытай-1 (Dzh-Yuan55), Сол-
түстік Американың (АҚШ: Dawson, Канада: Emerson) - 2 
үлгісін біріктіреді. 

III кластер (сурет 4,) зерттелген 188 қытайбұршақ ге-
нотипінің 69-ын қамтиды және көлемі бойынша I және II 
кластерлер арасында аралық орынды алады. Ол екі қо-
салқы кластерге бөлінеді, олар айқын аймақтық ерек-
шеліктерді көрсетеді және бастапқы материалдың шығу 
тегіндегі айырмашылықтарды көрсетеді. Бірінші қосалқы 
III-а кластер Ros (Беларусь) - Ақку (Қазақстан) үлгілерді 
біріктіреді, барлығы 18. Олар, Қазақстандық - 9, Шығыс 
Еуропаның - 5 (Беларусь, Украина, Молдова, Франция), 
Шығыс Азияның - 2 (Қытай, Жапония), Солтүстік Аме-
риканың - 2 үлгісі (АҚШ, Канада). Екінші қосалқы III-b 
кластерге KT-41/1 (Қазақстан) бастап IT-24/4 (Қазақстан) 
дейінгі үлгілер, барлығы 51 генотип кіреді. Қазақстандық 
– 19, Шығыс Еуропаның - 12 (Ресей, Украина, Латвия, 
Болгария), Шығыс Азияның - 9 (Қытай, Жапония, Корея), 
Батыс Еуропа - 5 (Италия, Сербия) , Солтүстік Америка - 
6 үлгісі (АҚШ, Канада).

Дендрограммадағы кластерлердің тереңдігі мен 
бұтақтардың ұзындығы үлгілер арасындағы генетикалық 
қашықтықтың әртүрлі дәрежесін көрсетеді. Көптеген ге-
нотиптер бір кластерлерге топтасқан, бұл аймақтық селек-
циялық бағдарламалар шеңберінде генетикалық қордың 
тарылғанын білдіреді. Қазақстандық үлгі барлық үш кла-
стерде шешуші рөл атқарады: біріншісінде-генетикалық 
көпір ретінде, екіншісінде – жергілікті селекцияның өзегі 
ретінде, үшіншісінде - көп орталықты пулдың орталық 
компоненті ретінде. Шығыс Азия үлгілері (Қытай, Жапо-
ния) жергілікті сорттарды жасауда белсенді қолданыла-
тын ерте пісетін және төзімділіктің негізгі доноры болып 
табылады. Солтүстік Американың генотиптері кластер-
лерде перифериялық позицияны алып, жоғары өнімділік 
көздерінің рөлін атқарады. Қосалқы кластерлерге бөлу 
Қазақстанда қазіргі заманғы қытайбұршақ генофондын 
қалыптастыруға тән интродукция, будандастыру және 
жергілікті бейімделу кезеңдерін көрсетеді.

SSR маркерлерінің бинарлық деректері негізінде 22 
елден жинақталған 188 қытайбұршақ генотипі арасын-
дағы генетикалық байланыстарды көрсететін UPGMA 
(Unweighted Pair Group Method With Arithmetic Mean) 
әдісін қолдана отырып дендрограмма жасалынды. Кла-
стерлік талдау генотиптер арасындағы байланысты 
анықтау мақсатында жүргізілді және сәйкес дендро-
грамма 4-суретте көрсетілген. Дендрограмма генотип-
тердің бірнеше кластерлерге нақты бөлінуін көрсетеді, 
бұл зерттелген үлгілер арасында айтарлықтай генетика-
лық гетерогенділіктің болуын көрсетеді. Кластерлер ара-
сындағы айырмашылықтардың жоғары дәрежесі генети-
калық қашықтық шкаласымен расталады (Genetic distance 
шкаласы бойынша 0.2-ден 1.0-ге дейін), мұнда төменгі 



18

Eurasian Journal of Applied Biotechnology. №.3, 2025
DOI: 10.11134/btp.3.2025.2

мәндер ұқсастықтың үлкен дәрежесін көрсетеді. Бұл 
әртүрлілікті бағалау және кейінгі селекциялық бағдарла-
малар барысында ата-аналық формаларды таңдау үшін 
SSR маркерлерін қолданудың тиімділігін растайды.

Генетикалық қашықтыққа негізделген кластерлік тал-
дау нәтижесінде әртүрлі деңгейдегі қытайбұршақ гено-
типтерінің кластерлері бөлінді, бұл олардың генетикалық 
жақындығы мен әртараптандыру дәрежесін көрсетеді. 
0.21 генетикалық қашықтық деңгейінде зерттелген қы-
тайбұршақтың 188 үлгісі екі негізгі кластерге бөлінді 
(сурет 4). Бірінші кластер ең кіші болып табылады және 
Almaty бастап Svetlyach дейінгі 7 үлгіні ғана қамтиды, бұл 
олардың жоғары генетикалық жақындығын және ықтимал 
жалпы селекциялық шығу тегін көрсетеді. Бұл кластерде 
Шығыс Азиялық үлгілер басым. Екінші кластер қалған 
181 үлгіні біріктіреді, бұл бірінші кластермен салысты-
рғанда айтарлықтай кең топішілік әртүрлілік пен маңы-
зды генетикалық алшақтықты көрсетеді. Бұл кластердің 
ішінде Gessenska бастап Vlien-Brun дейін ұсынылған үл-
гілер коллекцияның негізгі бөлігінен айтарлықтай ерек-
шеленеді, негізіен Шығыс Еуропалық үлгілер басым және 
бұл өз кезегінде олардың ерекше генетикалық профилін 
растайды.

Генетикалық арақашықтық шегі 0.22-ге дейін ұлғай-
ған кезде бір үлкен кластердің қалыптасуы байқалады, 
өз кезегінде ол бес айқын кіші кластерге бөлінген (су-
рет 4). Мұндай құрылым коллекцияның күрделі генети-
калық ұйымдасуын көрсетеді: кластерлердің ішінде гене-
тикалық жағынан жақын үлгілер топтасқаны байқалады, 
ал одан алшақ генотиптер жеке тармақтар құрап, жекеле-
ген үлгілердің жоғары дивергенттілігін айқындайды. Сол-
дан оңға қарай кластерлерді сипаттайтын болсақ, бірінші 
тұрған 16 үлгіні қамтитын бұл кластерде отандық сорт-
тар басым (10 үлгі) болса, одан кейінгі тұрға кластерде 
Шығыс Еуропалық үлгілердің (14 үлгі) басымдығы бай-
қалады, үшінші, бесінші тұрған кіші кластерлерде отын-
дық сорттардың басымдығы байқалса, арадағы төртінші 
кіші кластерде Солтүстік Америкалық, Шығыс Еуропа-
лық үлгілер топтасқан. Алынған нәтижелер генетика-
лық тұрғыдан бірегей генотиптерді анықтау және селек-

циялық бағдарламаларда ата-аналық формаларды іріктеу 
үшін маңызды болып табылады.

Қазақстандағы қытайбұршақтың қазіргі таңдағы се-
лекциялық процессі генетикалық әртүрліліктің жоғары 
деңгейімен және полиэтникалық сипатымен ерекшеле-
неді. Жүргізілген кластерлік талдау жергілікті отандық 
генотиптердің генетикалық қашықтықтың төмен деңгей-
лерінде тығыз кластерлерді қалыптастыратынын көрсетті, 
бұл өз генофондының сақталуын көрсетіп, өз кезегінде 
шетелдік генотиптер - Шығыс Азия, Шығыс Еуропа, Сол-
түстік Америка және Батыс Еуропа селекциялық проце-
ске белсенді интеграцияланғаны анықталды. Оларды се-
лекциялық процессте кеңінен қолданылуы генетикалық 
базаны кеңейтуді, бейімделу әлеуетін арттыруды және 
абиотикалық стресске төзімді жаңа жоғары өнімді сорт-
тарды алуды қамтамасыз етеді. Осылайша, Қазақстанда 
қытайбұршақ селекциясы жергілікті генетикалық ресур-
старды сақтауды әлемдік генофондты белсенді пайдала-
нумен ұштастырады, бұл отандық сорттардың бәсекеге 
қабілеттілігін арттыруға ықпал етеді.

ҚОРЫТЫНДЫ 

SSR-маркерлерін қолдана отырып жүргізілген зерт-
теу нәтижесінде қытайбұршақ үлгілерінің генетика-
лық әртүрлілігіне жан‑жақты баға берілді. Полиморфты 
SSR локустарын қолдану генотиптер арасындағы айы-
рмашылықтарды анықтауға және түрішілік өзгергіштік 
деңгейін анықтауға мүмкіндік берді. Алынған деректерді 
талдау зерттелетін коллекцияның орташа генетикалық 
әртүрлілікпен сипатталатынын көрсетті, бұл жеке селек-
циялық бағдарламалардағы бастапқы генофондтың шек-
теулі ортасын, өзгергіштігі жоғары бірегей үлгілердің бо-
луын да көрсетеді. Генетикалық қашықтық матрицасына 
негізделген дендрограммалар мен жүргізілген кластер-
лік талдау бірнеше негізгі кластерлерді бөліп көрсетуге 
мүмкіндік берді, бұл үлгілер ішінде белгілі бір генети-
калық құрылымның болуын көрсетеді. Neighbor-Joining 
(NJ) ағаш 3 негізгі кластерді анықтады, олардың әрқай-
сысы екі қосалқы кластерге бөлінеді. Дәл осы молекула-
лық-генетикалық мәліметтерге сүйене отырып (UPGMA) 

Сурет 4 – 188 қытайбұршақ генотипінің кластерленуін көрсететін UPGMA әдісімен жасалған дендрограмма.
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генетикалық қашықтықтың әртүрлі деңгейлерінде (0,21; 
0,22; ) 2 және 1 сәйкесінше негізгі кластер анықталды. 
Анықталған кластерлер ішінара үлгілердің географи-
ялық шығу тегі мен селекциялық тарихына сәйкес келеді, 
бұл енгізу мен жергілікті бейімделудің қытайбұршақ ге-
нофондының қалыптасуына әсерін растайды. Жұмыста 
қолданылатын SSR маркерлері жоғары полиморфтылық 
қабілеті мен ақпараттылығын көрсетті, бұл оларды гене-
тикалық әртүрлілікті зерттеуде және селекциялық бағдар-
ламаларда одан әрі қолдану үшін ұсынуға мүмкіндік бе-
реді. Барлығы 55 аллель анықталды, бұл бір локусқа орта 
есеппен 2,68 аллельден келеді. Полиморфтылықтың ақпа-
раттық көрсеткіші (PIC) 0,35 (Satt385)-тен 0,74 (Satt409) 
аралығында ауытқыды, орташа мәні 0,61 болды. Күтілетін 
гетерозиготалық (He) 0,35 (Satt385)-тен 0,74 (Satt409) ара-
лығында өзгеріп, орташа мәні 0,60 құрады. Бұл маркер-
лерді пайдалану ауыл шаруашылық дақылдарының ге-
нетикалық базасын кеңейтуге, ата-аналық формаларды 
таңдау тиімділігін арттыруға және жаңа жоғары өнімді 
және стресске төзімді сорттарды құруға ықпал етеді. Осы-
лайша, жүргізілген зерттеу қытайбұршақтың түрішілік 
өзгергіштігін бақылау және оның генетикалық ресурста-
рын сақтау және ұтымды пайдалану стратегиясын әзірлеу 
үшін ғылыми негізді қалыптастыру үшін SSR маркерлерін 
қолданудың тиімділігін растады.
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АБСТРАКТ

Соя (Glycine max L) – важная бобовая культура, используемая для удовлетворения потребностей многих народов 
мира в белке и масле. Оценка генетического разнообразия образцов сои имеет большое значение для расширения ге-
нетической базы и повышения эффективности селекционных программ. Цель данного исследования заключалась в 
оценке генетического разнообразия 188 образцов сои с использованием 15 полиморфных SSR-маркеров для опреде-
ления степени их генетической дифференциации и потенциала использования в селекции. В результате исследова-
ния было выявлено всего 55 аллелей, в среднем 2,68 аллеля на локус. Полиморфная информативность (PIC) варьиро-
вала от 0,35 (Satt385) до 0,74 (Satt409), в среднем составляя 0,61. Ожидаемая гетерозиготность (He) изменялась от 0,35 
(Satt385) до 0,74 (Satt409), со средним значением 0,60. Кроме того, на основе бинарных данных аллелей был построен 
филогенетический Neighbor-Joining (NJ) дендрограммы, которая выявила 3 основных кластера, каждый из которых де-
лился на два подклaстера. Также, анализ молекулярно-генетических данных с использованием метода UPGMA позво-
лил выявить 2 и 1 основных кластера на разных уровнях генетической дистанции (0,21; 0,22). Полученные кластеры 
демонстрируют различные взаимосвязи между местными и зарубежными генотипами, что отражает как сохранение 
местного генофонда, так и его расширение за счет включения иностранных сортов. Полученные в этом исследова-
нии данные о разнообразии генотипов сои помогут селекционерам в будущем при выборе родительских форм в се-
лекционном процессе.

Ключевые слова: соя, SSR-маркер, генетическое разнообразие, аллель, генотип, кластерный анализ.

UDC: 606:577.21:633.34
EVALUATION OF GENETIC DIVERSITY OF SOYBEAN ACCESSIONS USING SSR MARKERS

Amangeldiyeva A.A.1,2*, Yerzhebayeva R.S. 1, Didorenko S.V. 1

1 Kazakh Research Institute of Agriculture and Plant Growing, Almalybak 040909, Kazakhstan
2Al-Farabi Kazakh National University, 71 Al-Farabi Avenue, Almaty 050040, Kazakhstan
*Corresponding author:aigul_seidinabiyeva@inbox.ru 

ABSTRACT

Soybean (Glycine max L.) is an important legume crop used to meet the protein and oil demands of many populations 
worldwide. Assessing the genetic diversity of soybean accessions is crucial for expanding the genetic base and improving the 
efficiency of breeding programs. The aim of this study was to evaluate the genetic diversity of 188 soybean accessions using 15 
polymorphic SSR markers to determine the degree of their genetic differentiation and their potential for use in breeding. As a 
result of the study, a total of 55 alleles were identified, with an average of 2.68 alleles per locus. The polymorphic information 
content (PIC) ranged from 0.35 (Satt385) to 0.74 (Satt409), with an average of 0.61. The expected heterozygosity (He) ranged 
from 0.35 (Satt385) to 0.74 (Satt409), with an average value of 0.60. Furthermore, a phylogenetic Neighbor-Joining (NJ) 
dendrogram based on the binary allele data revealed three main clusters, each of which was divided into two subclusters. In 
addition, the analysis of molecular genetic data using the UPGMA method allowed the identification of two and one main 
clusters at different levels of genetic distance (0.21; 0.22). The obtained clusters reflect various relationships between local and 
foreign genotypes, indicating both the preservation of the local gene pool and its expansion through the inclusion of foreign 
cultivars. The information on genetic diversity among soybean genotypes obtained in this study will assist breeders in selecting 
parental lines for future breeding programs.

Key words: soybean, SSR marker, genetic diversity, allele, genotype, cluster analysis.
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