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Соя — стратегическая культура многоцелевого назначения. Производство и потребление 
сои возрастают год от года. Появляются инновационные отрасли ее использования. Соя может 
стать одним из ключевых растительных объектов развивающейся биоэкономики. Использование 
культуры в продовольственных, кормовых, технических, медицинских и фармацевтических целях 
диверсифицируется и требует создания специализированных сортов с целевыми признаками, за-
требованными той или иной сферой применения. Это ставит новые задачи перед селекционерами 
и, соответственно, перед держателями коллекций гермоплазмы, поставляющими исходный мате-
риал для селекции. Коллекция сои ВИР (Всероссийский институт генетических ресурсов расте-
ний им. Н.И. Вавилова) многие годы служит источником такого материала. На основе многолет-
него фенотипирования она систематизирована по целому ряду признаков. Бурное развитие в мире 
новых молекулярных технологий — маркер-опосредованной (marker-assisted selection, MAS) и 
геномной селекции, пока еще находящихся в стадии становления в нашей стране, оптимизирует 
как процесс создания новых сортов, так и поиск нужных генотипов в коллекции. У сои найдено 
множество локусов количественных признаков (QTL), важных для селекции (Y. Xu, J.H. Crouch, 
2008; D.C. Leite с соавт., 2016; Y. Ma с соавт., 2016; H. Liu с соавт., 2017), выявлены потенци-
альные гены-кандидаты (E.Y. Hwang с соавт., 2014; J. Zhang с соавт., 2015; J. Zhang с соавт., 
2016) целого ряда селекционно значимых признаков. Все это открывает перспективы для быст-
рого и целевого поиска генотипов в коллекции, но делает еще более актуальным знание возмож-
ностей генофонда: размаха изменчивости признаков, отрасли индустрии, в которой они могут 
быть применены, включая использование их альтернативных значений. Цель этой статьи — сделать 
обзор генетического разнообразия коллекции сои ВИР в связи с современными потребностями се-
лекции, в частности создания сортов целевого использования, с учетом мировых достижений в изу-
чении и диверсификации применения культуры, а также развивающихся новых селекционных тех-
нологий. Показано наличие в коллекции материала для селекции сортов с высоким качеством зер-
на: с повышенным содержанием белка и низким накоплением антипитательных веществ, сортов для 
производства масла с улучшенными характеристиками, соевого молока и т.п. Создание скороспе-
лых сортов для всех соесеющих районов страны как одна из насущных потребностей и поиск необ-
ходимого исходного материала уже давно в центре внимания кураторов коллекции сои ВИР. Для 
всех рассмотренных в обзоре признаков приводятся современные данные их генетической детерми-
нированности, степени изученности геномной организации соответствующих генов, сведения об 
определенных QTL и их картировании. Сделано заключение, что основное требование к исходному 
материалу для современной селекции сои заключается в том, что спектр направлений использова-
ния культуры должен базироваться на разнообразии специализированных сортов с заданными пара-
метрами для конкретных целей применения и с разными адаптационными возможностями.  

 

Ключевые слова: Glycine max (L.) Merr., соя, коллекция ВИР, исходный материал, 
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Соя Glycine max (L.) Merr. — стратегическая культура многоцелево-
го использования. Производство сои поступательно возрастает в мире и в 
Российской Федерации. В 2016 году мировые посевные площади сои со-
ставили 120,31 млн га (1). В РФ за последние 10 лет они увеличились по-
чти на 1500000 га (до 2228485 га в 2016 году). Производственные посевы 
расширились в том числе за счет регионов, для которых соя ранее не была 
традиционной культурой. За 10 лет повысилась и урожайность культуры — 
c 9,2 ц/га в 2007 году до 15,6 ц/га в 2016 году (Официальный интернет-
портал Федеральной службы государственной статистики http://www.gks.ru/). 
В большой степени это происходит благодаря успехам селекции.  

В настоящее время в Государственном реестре селекционных до-
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стижений, допущенных к использованию в РФ, зарегистрировано 210 сор-
тов сои. Их значительную долю (32 %) составляют сорта зарубежной се-
лекции (2). Между тем, в РФ работает не менее 43 учреждений, занимаю-
щихся селекцией культуры. География этих учреждений, как и посевные 
площади сои, имеет определенную динамику. С 1990-х годов преобладаю-
щая часть учреждений, работающих с соей, находится в европейской части 
России, в то время как ранее производство и селекция сои в нашей стране 
считались прерогативой Дальнего Востока. Увеличивающееся разнообра-
зие почвенно-климатических условий предъявляет конкретные требования 
к исходному материалу в связи с необходимостью создания адаптивных 
сортов: для каждого региона нужны генотипы с определенной фотоперио-
дической чувствительностью, требованиями к теплу, влаге, толерантно-
стью к эдафическим стрессорам местности и т.п.  

По мере развития науки, а также новых производственных и пере-
рабатывающих мощностей возникают новые направления использования 
сои. Диверсифицируется применение культуры и в пределах ее традици-
онного использования как продовольственной, кормовой и технической, 
увеличивается потребность в ней для фармацевтических и медицинских 
целей. Соя может стать одним из ключевых растительных объектов в раз-
вивающейся биоэкономике, поскольку представляет собой сырье для про-
изводства биотоплива и органических волокон. По данным ученых и де-
партамента энергетики США, биодизель из сои — единственная альтерна-
тива топлива, удовлетворяющего всем требованиям экологии (3). Произ-
водство волокон из белка сои давно стало реальностью. Ткани из него 
называют текстилем XXI века (4, 5). Все эти инновации требуют создания 
новых сортов, определяющих качество получаемой продукции. В продо-
вольственной сфере нужны сорта для расширения производства соевого 
молока, окары и продуктов на основе тофу, которые находят все большее 
признание у населения, особенно в южных районах России. Во многих 
странах мира возрождается интерес к популярному в древности на Востоке 
использованию соевых бобов в качестве овощной культуры — направле-
нию, пока мало известному в РФ. Зерно сои подходит и для создания ряда 
продуктов с функциональными свойствами, способных оказывать профи-
лактическое и терапевтическое действие при ряде заболеваний. Поэтому с 
1990 года соя отнесена к функциональным продуктам питания (6, 7). 
Наряду с использованием традиционных кормов из сои (шрота, жмыха, 
полножирновой соевой муки, кормовых фосфатидов, дерти, соломы, мя-
кины, зеленой массы и т.п.) для многих видов сельскохозяйственных жи-
вотных и птицы, такие корма находят все более широкое применение в 
беспрецедентно быстро развивающейся индустрии рыборазведения, о чем 
ярко свидетельствуют доклады прошедшей в начале 2017 года в Техасе 
международной конференции «Аквакультура Америки 2017» (8). 

Мы привели далеко не полный перечень областей использования 
сои, но уже перечисленные заставляют пересмотреть устоявшуюся практи-
ку получения новых сортов на основе имеющихся, хорошо зарекомендо-
вавших себя в том или ином регионе и часто называемых универсальны-
ми. Селекция должна ориентироваться на специализированные сорта с 
высоким качеством, с повышенным содержанием целевых ингредиентов. 
Все это требуют исходного материала с выявленными специфическими 
именно для поставленной цели свойствами. Селекционеры нашей страны 
уже осознали эти требования, и целый ряд таких исследований проведен 
во Всероссийском НИИ масличных культур (ВНИИМК) — одном из ос-
новных селекционных центров сои в нашей стране (9, 10). 
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Но, пожалуй, главная причина, вызывающая в настоящее время 
необходимость знать направления использования имеющегося разнообра-
зия генофонда, заключается в коренном изменении методов селекции, на 
пороге которого мы стоим, с неизбежным переходом от традиционной се-
лекции к применению геномных технологий. Трансгенным манипуляциям 
соя подвергается давно, но в рамках этого обзора мы сосредоточимся на 
тех молекулярные технологии, которые переводят на качественно новый 
уровень поиск целевых генотипов для селекции в коллекциях гермоплаз-
мы. Соя уже стала объектом MAS, основанной на том, что в геноме вида 
Glycine max описано и картировано множество локусов количественных 
признаков (QTL), определяющих, в частности, качество зерна, устойчи-
вость к ряду болезней, толерантность к некоторым абиотическим стрессо-
рам, содержание витамина Е, массу семян и др. (11-14). Заложено начало 
геномной селекции сои (15). К настоящему времени с помощью полноге-
номного секвенирования у сои выявлены гены-кандидаты, определяющие 
содержание белка и масла в семенах (16), крупность семян (17), а у скоро-
спелых образцов сои обнаружены несколько новых локусов и уточнены 
группы сцепления известных локусов, связанных с признаками раннего 
цветения, скороспелости и высоты растения (18).  

В нашей стране эти технологии пока не применяются. Тем не ме-
нее, сохраняемый в коллекции ВИР генофонд систематизируется на основе 
фенотипических данных, полученных в результате многолетнего изучения 
образцов коллекции в разных почвенно-климатических условиях и при ла-
бораторном анализе. Перед кураторами стоит задача знать мировые тенден-
ции использования культуры и приоритеты ее селекции — как современ-
ные, так и на перспективу. Это необходимо для предметного поиска исход-
ного материала, который можно предложить для селекции сортов целевого 
использования. Возможность такого поиска определятся широкой изменчи-
востью признаков, выявленной в коллекции генетических ресурсов сои 
ВИР, и знанием дифференциации генофонда по таким признакам. 

Цель представленного обзора — описать спектр генетического раз-
нообразия коллекции сои ВИР, многие годы служащей источником ис-
ходного материала для селекции, в контексте ее современных потребно-
стей (в частности, создания сортов целевого использования) с учетом ми-
ровых достижений в изучении и диверсификации применения культуры, а 
также развивающихся современных селекционных технологий.  

Качество сырья сельскохозяйственных культур — основное требо-
вание, актуальное для всех направлений их использования. У сои это 
прежде всего качество зерна: состав и содержание белка и масла, антипи-
тательных веществ. В ВИР образцы сои традиционно оцениваются по со-
держанию в семенах белка, масла и ингибиторов трипсина. Очень часто 
селекционеры хотят найти в генофонде источники для выведения сорта с 
высоким содержанием белка и масла одновременно, используя их суммар-
ный показатель. Установлено, что за последние 30-40 лет он увеличился с 
49,7 до 66,3 % (главным образом за счет снижения доли семенной оболоч-
ки) и практически достиг пределов возможности культуры (9). Однако 
накопление белка и масла в семени сои обычно обнаруживает сильную 
отрицательную связь, которую не удается разорвать (19). Установлено, что 
отрицательная корреляция между признаками может варьировать от зна-
чений r = 0,25 до r = 0,93 (20) и имеет высокий коэффициент наследуе-
мости — 0,89-0,93 (21). Более того, общая продуктивность растения часто 
отрицательно коррелирует с содержанием белка, хотя эта связь слабее, чем 
между белковостью и масличностью (22, 9). Показано, однако, что непре-
одолимых метаболических барьеров между этими признаками не суще-
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ствует. Количество белка в семенах можно повысить посредством бек-
кроссирования. Так, для его увеличения на 4,7 % потребовалось восемь 
циклов рекуррентной селекции (23). Также сообщалось о повышении доли 
белка на 5,6-6,9 % без снижения масличности и продуктивности при од-
ностороннем внутрисортовом отборе (24). 

Известно, что содержание в семенах белка и масла подвержено вы-
сокой модификационной изменчивости, причем влияние среды на маслич-
ность значительно менее существенно, чем на белок (25). По данным оцен-
ки биохимических показателей 936 образцов сои, выращенных в условиях 
Кубанского филиала ВИР (степная зона Прикубанской равнины Красно-
дарского края), содержание белка в семенах варьировало от 23,5 до 48,0 %, 
масла — от 13,8 до 27,2 %. Связь между содержанием белка и масла была 
отрицательной (r = 0,57). Выделены 24 источника высокого содержания 
белка (45,1-50,0 %), и 111 — высокого содержания масла (24,1-27,1 %). Одно-
временно высокое содержание белка и среднее содержание масла (от 20,1 до 
22,0 %) имели 12 образцов. Высокое содержание масла и высокую семен-
ную продуктивность показали 22 образца разных групп спелости, а все об-
разцы с высоким содержанием белка имели среднюю или низкую продук-
тивность (26). При оценке 189 образцов в Адлерском филиале ВИР (Черно-
морское побережье Краснодарского края) содержание белка в семенах сои 
было выше (34,4-51 %), а масличность ниже, чем в условиях Кубанского 
филиала (14,7-24,8 %). Связь между содержанием белка и масла была также 
отрицательной (r = 0,63). Явной зависимости между продуктивностью 
семян и содержанием белка и масла в семенах не обнаружили (27, 28). 

Поскольку содержание белка в семенах обусловлено взаимодей-
ствием различных генов и локусов и подверженo влиянию среды, тради-
ционная селекция на этот признак в ряде мировых селекционных центров 
сопровождается анализом групп сцепления с целью идентификации QTL, 
определяющих содержание масла и белка у различных генотипов и в раз-
ных условиях среды (29-31). Обнаружено несколько QTL, влияющих на 
содержание белка в семенах, причем локусы, картирующиеся на хромосо-
ме Gm20, выявлены во многих картирующих популяциях. Гены, находя-
щиеся в этих локусах, охарактеризованы в потомстве от скрещивания ли-
ний NIL (near-isogenic lines) с контрастными значениями признака (32). В 
частности, были идентифицированы гены, кодирующие потенциальный 
белок-регулятор семейства Mov34-1, белок теплового шока Hsp22.5 и АТ-
синтетазу. Использование QTL синтеза белка и связанных с ним призна-
ков в сочетании с геномным анализом сои могут способствовать быстрому 
выбору QTL, значимых для накопления белка, и идентификации генов-
кандидатов, регулирующих содержание белка в семенах (33). 

Как отмечалось, дифференциация, определяющая назначение сор-
та, существует и в пределах определенного использования, например про-
довольственного. Разнообразные продукты из сои трудно перечислить. Это 
масло, соевое молоко и его производные, мука, а также белковые концен-
траты, изоляты, текстураты, лецитин и др. Однако соответствующие спе-
циализированные сорта до сих пор зачастую создаются на основе любых 
высокопродуктивных форм. В частности, для получения сортов, пригод-
ных для производства соевого молока, селекционеры используют крупно-
семянные образцы со светлой семенной оболочкой, светлым рубчиком и 
высоким содержание белка. Именно этими признаками обладают сорта 
сои Донская, которую в обиходе называют «молочная» (Всероссийский 
НИИ зернового хозяйства) и Лакта (ВНИИМК). Такие сорта должны 
также обладать низкой трипсинингибирующей активностью, хорошей экс-
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трагируемостью сухих веществ и улучшенными вкусовыми качествами. 
Оценка по перечисленным признакам достаточно затратна по времени. 
Более конструктивным следует, по-видимому, признать массовый скри-
нинг коллекции для выявления полиморфизма генофонда сои по содер-
жанию и соотношению белковых фракций глицинина (11S) и -конгли-
цинина (7S), составляющих 70 % всего соевого белка. Необходимость та-
кой оценки определяется тем, что производству соевого молока должны 
удовлетворять сорта, содержащие больше конглицинина, поскольку он 
обладает эмульгирующими свойствами. Сорта с альтернативным призна-
ком, в свою очередь, должны быть пригодными для производства тексту-
ратов белка из семян сои (34). Так, тофу следует готовить только из сортов 
с преобладанием 11S фракций (35). Показан значительный полиморфизм 
сортов сои по содержанию белков этих фракций (36-39) и сделано заключе-
ние о возможности селекции на преобладание той или иной фракции и да-
же ее субъединиц без снижения общего количества белка. Эти данные мо-
гут быть полезны и для определения тактики кормопроизводства, так как 
сорта, содержащие больше конглицинина, более удовлетворяют требовани-
ям откорма свиней, в то время как крупному рогатому скоту более необхо-
димы глицининовые фракции (40). Для оценки изменчивости по содержа-
нию указанных фракций возможен молекулярный скрининг генофонда сои, 
поскольку семейства генов, определяющих эти белки, хорошо известны, 
изучена их геномная организация, найдены и картированы QTL (41-43). 

При создании масличных сортов также не всегда учитывается ха-
рактеристика исходного материала по качеству масла. В коллекции ВИР 
выявлены источники ценных признаков и идентифицированные генотипы 
для оптимизации селекции масличных сортов: с высоким содержанием 
масла (выше 25 %), с повышенным содержанием линолевой кислоты (50-
52 %), с повышенным содержанием полиненасыщенных кислот, с рецес-
сивным аллелем гена fan, контролирующим содержание линоленовой кис-
лоты в семенах, с рецессивным аллелем гена fар1, определяющим содер-
жание пальмитиновой кислоты в семенах (43). Накопление масла в семе-
нах сои контролируется большим количеством генов. Так, картированы по-
рядка 110 соответствующих QTL, а на  участках, где находятся QTL, ассо-
циированные с этим признаком, идентифицированы 14 генов, аллели кото-
рых контролируют существенные различия по содержанию жирных кислот, 
причем оно повышается с увеличением числа так называемых аллелей вы-
сокого содержания масла (44). Интересно, что у образцов, адаптированных 
к высоким широтам, содержание масла в семенах было выше, чем у образ-
цов, произрастающих в низких, что также коррелировало с числом аллелей 
генов высокого содержания масла. Это указывает на аддитивность действия 
генов, контролирующих синтез и качество масла у сои. Изучение 10 наибо-
лее распространенных в Китае сортов показало, что они не несут все аллели 
идентифицированных генов высокомасличности, что открывает возмож-
ность введения дополнительных аллелей c помощью пирамидирования.  

Современные технологии повышения стабильности и улучшения 
вкусовых и питательных качеств соевого масла предполагают регулирова-
ние соотношения тех или иных жирных кислот. Поэтому скрининг гено-
фонда для выявления его полиморфизма по содержанию жирных кислот, а 
также токоферола (витамина Е) — конструктивный подход при поиске 
исходного материала для селекции масличных сортов сои. В семенах сои 
присутствуют -, - и -токоферолы, доля которых составляет 60-70, 20-25 
и менее 10 % от общего количества токоферолов в семенах (45, 46). Именно 
-токоферол имеет наибольшую активность как витамин Е у млекопитаю-
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щих. К настоящему времени идентифицирован QTL высокого содержания 
-токоферола и выполнено тонкое картирование этого района, что позво-
лило идентифицировать ген -ТМТ3, который, по всей видимости, отвеча-
ет за повышенное накопление -токоферола (47). В коллекции ВИР поиск 
генотипов с высоким содержанием -токоферола на основе идентифика-
ции -ТМТ3 и QTL — дело близкого будущего. 

Качество соевого масла во многом определяется концентрацией в 
нем липоксигеназы (кофермент Q). Липоксигеназа катализирует образова-
ние из ненасыщенных жирных кислот перекисных продуктов (гексанала и 
др.), которые обусловливают «бобовый» привкус сырой сои. Семена сои 
считаются самым богатым природным источником липоксигеназы (48). 
Описаны три изофермента липоксигеназы, из которых основной вклад в 
формирование привкуса вносит липоксигеназа 2. Низкое содержание или 
инактивация хотя бы одного изофермента устраняет горький привкус, 
улучшая органолептические характеристики соевых продуктов. Формы с 
низким количеством липоксигеназы также используются для селекции 
эдамаме — овощной сои, очень популярной в настоящее время в Японии 
и США (49). Наличие фракций липоксигеназ контролируется доминантным 
геном Lx, а низкое их содержание или отсутствие — рецессивным аллелем 
lx. В коллекции ВИР имеются образцы с рецессивными аллелями гена lx, 
включение которых в генотипы коммерческих сортов сои будет способство-
вать снижению липоксигеназной активности и получению продуктов, в 
меньшей степени подверженных нежелательному окислению. К настоящему 
времени эти гены секвенированы, и молекулярное маркирование может 
быть применено для ускоренного поиска нужных генотипов (50).  

Количество сахаров тоже имеет значение для оценки качества зер-
на сои. Из водорастворимых сахаров в сое присутствуют в основном диса-
харид сахароза и трисахариды стахиоза и рафиноза. У большей части сор-
тов содержание сахарозы составляет 4,0-4,5 %, достигая у некоторых 7-
11 % от сухого вещества. Повышенное содержание сахарозы желательно 
как для сортов, используемых на овощные и кормовые цели (51, 52).   

До настоящего времени целенаправленная селекция на изменение 
содержания сопутствующих маслу соединений (фосфолипидов, токоферо-
лов), биологически активных веществ (олигосахаридов, изофлавонов) и на 
улучшение ряда органолептических показателей (9) не проводилась, а скри-
нинг коллекции сои по этим показателям в ВИР не осуществлялся.  

Повышение питательной и кормовой ценности сельскохозяйствен-
ных культур, наделение продовольственных сортов качествами высоко-
функциональных продуктов — прерогатива селекционных технологий, объ-
единенных термином «биофортификация». Создание сортов, содержащих 
больше витаминов, биологически активных веществ, антиоксидантов, масла 
с оптимизированным составом жирных кислот, уменьшением содержания 
антипитательных веществ и т.п., направлено на борьбу с так называемым 
скрытым голодом. Этому способствует высокая изменчивость содержания в 
растительном материале макро- и микронутриентов. К сожалению, в Рос-
сии это направление еще не нашло должного развития и не проводится 
скрининг генофонда по названным признакам. Однако известны впечатля-
ющие результаты биофортификации зернобобовых, полученные за рубежом 
(в том числе методами традиционной селекции). В отношении сои самый 
известный пример биофортификации — высокоолеиновое масло, а также 
масло с пониженным содержанием насыщенных жирных кислот. Сорт-
продуцент высокоолеинового масла (80-85 %) для пищевых целей получен в 
компании DuPont Pioneer посредством трансгенеза. Для технических целей 
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созданы сорта, из семян которых выделяют масло с содержанием линолено-
вой кислоты до 50 %, в то время как в сортах, предназначенных для пище-
вых целей, оно составляет до 3 %. Высокоолеиновые сорта не отличаются 
от контрольных (обычно доля олеиновой кислоты в масле сои не превыша-
ет 23 %) по общему содержанию белка, масла, углеводородов, грубого во-
локна, некоторых аминокислот, витаминов, золы, минералов, ингибиторов 
трипсина, олигосахаров (53). Посредством традиционной селекции созданы 
линии с низким содержанием пальмитиновой кислоты в семенах (54, 55). В 
Японии после химического мутагенеза и рентгеновского облучения семян 
выделены линии сои с высоким содержанием насыщенных жирных кислот 
для увеличения стабильности масла и производства маргаринов и других 
твердых и полутвердых жиров. Суммарно доля пальмитиновой и стеарино-
вой кислот у сои обычно составляют 5 %, достигая у новых линий 38 % 
(55). В США с помощью физического мутагенеза получена форма с повы-
шенным содержанием витамина Е, более устойчивая к гербицидам (56).  

Молекулярные технологии применяют для изучения генетической 
основы накопления минеральных веществ в семенах сои. Определены 35 
QTL, связанных с аккумуляцией Ca, Mg, Fe, Zn и P, что создает предпо-
сылки для биофортификации методами MAS (57). Кроме того, исследуют-
ся возможности более эффективной утилизации растением этих элементов 
из почвы. Так, на хромосоме GM08 идентифицирован QTL qPE8, содер-
жащий, в том числе, потенциальный ген-кандидат высокой эффективно-
сти утилизации фосфора — ген, кодирующий кислую фосфатазу GmACP1. 
Сверхэкспрессия этого гена в корневых волосках сои влечет за собой уве-
личение активности кислой фосфатазы в 2,3 раза и повышение эффектив-
ности утилизации фосфора на 11-20 % по сравнению с контролем (58).  

Этот краткий экскурс в успехи биофортификации сои предпринят 
нами для того, чтобы подчеркнуть необходимость изучения ее генофонда: 
размаха изменчивости признаков, отрасли индустрии, в которой они могут 
быть использованы, включая применение их альтернативных значений. В 
этой связи можно привести в пример изменчивость содержания ингибито-
ров протеиназ в семенах сои. Проведенное ранее в ВИР исследование об-
разцов коллекции показало высокую активность этих антипитательных 
веществ у образцов культурной и уссурийской сои и низкую (в несколько 
раз меньшую) — у дикорастущих австралийских видов (59, 60). Эти виды, 
составляющие третичный генпул, часто рассматривались в качестве агро-
номического потенциала для скрещиваний с культурной соей (61). Однако 
на современном этапе важное значение могут приобрести образцы с аль-
тернативным (высоким) показателем активности ингибиторов трипсина, 
поскольку показано участие ингибиторов протеиназ в механизмах защиты 
растений от вредителей и болезней, а главное, доказаны их антиканцеро-
генные и радиопротекторные функции (62, 63). Оба эти свойства наиболее 
ярко выражены у ингибитора Баумана-Бирка. В отделе биохимии ВИР 
описан полиморфизм сортов сои по содержанию ингибиторов Баумана-
Бирка и Куница и предложены методические подходы к массовому скри-
нингу коллекции по этому признаку. Выявлены источники, которые могут 
быть перспективны в качестве сырья для фармацевтической промышлен-
ности. Кроме того, показано, что по электрофоретическим спектрам ин-
гибиторов протеиназ можно идентифицировать сорта сои с большей 
надежностью, чем по запасным белкам или фрагментам ДНК, выявляе-
мым методом RAPD (random amplification of polymorphic DNA) (64). 

Ключевую роль для расширения географии посевов сои играет со-
здание высокопродуктивных сортов с укороченным периодом вегетации. 
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Проблема скороспелости актуальна для всех регионов выращивания сои в 
России. В южных районах скороспелость сои позволит оптимизировать 
сроки уборки сортов разных групп спелости. Скороспелость может обес-
печить выращивание сои в более увлажненных северных районах. Эта за-
дача, поставленная Н.И. Вавиловым в начале 1930-х годов (65), становится 
особенно актуальной сейчас из-за потепления климата и частых засух. 

Расширение посевов сои к северу — общемировая тенденция. Ос-
новная соесеющая страна мира — США давно пришла к необходимости 
создания скороспелых сортов, что привело к появлению новой классифи-
кации групп спелости. Если в 1980-е годы таких групп было 10 и классифи-
кация начиналась с MG1 (maturity group 1), то создание скороспелых форм 
привело к увеличению числа групп спелости до 13 и появлению групп 
MG0, MG00, MG000 (66). В последние годы продвижение посевов сои в 
высокоширотные регионы Китая позволило добавить в эту классификацию 
самую скороспелую на сегодняшний день категорию MG0000 (67).  

Адаптацию культуры к зонам возделывания обеспечивают время 
цветения и созревания. Молекулярно-генетическая основа скороспелости 
пока до конца не ясна, но классическими методами идентифицировано 10 
локусов, определяющих сроки цветения и созревания и обозначенных как 
E локусы. Из них четыре (E1, E3, E4 и E7) классифицированы как гены 
фотопериодичности. Сделано предположение, что аллельные варианты и 
комбинации этих генов определяют разнообразие продолжительности пе-
риода созревания (68). Доминантные аллели Е6, Е9 и J приводят к ранне-
му цветению, в то время как доминантные аллели других генов, наоборот, 
замедляют зацветание и наступление спелости (69). Локусы Е1, Е2, Е3, Е4 
и Е9 были картированы как QTL. Казуальные гены этих локусов — соот-
ветственно гены ДНК-связывающего белка Q3, GIGANTEA, Phytochrome A3, 
Phytochrome A2 и GMFT2a (69-73). Казуальные гены других локусов не иден-
тифицированы. В полевых условиях наибольшее влияние на время цвете-
ния оказывает локус E1 (74). Таким образом, молекулярный скрининг по 
признаку скороспелости пока остается делом будущего. Но в ВИР на сего-
дняшний день имеются результаты фенотипической оценки на скороспе-
лость в разных регионах нашей страны и даже в самой северной точке ми-
рового соеведения — в Ленинградской области. Селекционерам предостав-
ляются сорта соответствующих тому или иному региону групп спелости, в 
том числе ультраскороспелые генотипы «северного экотипа», что, по наше-
му представлению, соответствует американским группам спелости MG00-
MG000 (75-77). 

Итак, на современном этапе развития молекулярных технологий се-
лекции разнообразие генетических ресурсов сои из коллекции ВИР должно 
использоваться более эффективно. Изменчивость признаков в генофонде и 
молекулярные методы, оптимизирующие выявление его дифференциации 
по целевым свойствам, необходимым для создания специализированных 
сортов, способствуют подбору исходного материала для селекции целена-
правленно и адресно. Спектр областей применения сои должен базировать-
ся на разнообразии сортов с заданными параметрами для разных направле-
ний использования и различными адаптационными возможностями. 
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A b s t r a c t  
 

Soybean is a strategic crop of multipurpose use. Production and consumption of soybeans 
are increasing year by year, with new uses appeared. Soybean can become one of the key plants in 
bioeconomics. Food, fodder, technical, medical and pharmaceutical use of soybeans is diversified 
and requires specialized varieties with the target traits. This poses new challenges for breeders and, 
accordingly, for holders of germplasm collections that supply source material for breeding. VIR soy-
bean collection for many years serves as a genetic source for breeding. Based on long-term pheno-
typing, the accessions are systematized by a number of traits. Rapid development of new molecular 
technologies, e.g. marker-assisted selection (MAS) and genomic breeding are targeted to optimize 
both creation of new varieties and searching for the necessary genotypes. A number of agronomically 
important quantitative trait loci (QTL) have been found for soybean (Y. Xu, J.H. Crouch, 2008; 
D.C. Leite et al., 2016; Y. Ma et al., 2016; H. Liu et al., 2017), and putative candidate genes have 
been determined (E.Y. Hwang et al., 2014; J. Zhang et al., 2015; J. Zhang et al., 2016). This allows 
quick and targeted search for genotypes in germplasm collections, and necessitates relevant 
knowledge of the gene pool, i.e. the trait variability, the industrial uses, including the use of alterna-
tive values, etc. The purpose of this paper is an overview of the genetic diversity of VIR soybean 
collection in the context of modern breeding needs, in particular the creation of specialized varieties 
for target use, taking into account the crop studying and diversifying in the world, as well as develop-
ing new breeding technologies. It is shown that the VIR soybean collection contains genetic sources 
for high grain quality, i.e. high in protein and low in antinutritional substances, improved in oil and 
soy milk characteristics, etc. Breeding early maturated varieties for all soybean producing regions 
based on relevant gene sources is urgent. For all the traits discussed, the paper gives the modern data 
on genetic control, genomic organization and mapping genes and QTL. It is concluded that the 
range of soybeans uses should be based on a diversity of specialized varieties with specified parame-
ters for target use and different adaptive abilities. 

 

Keywords: Glycine max (L.) Merr., soybean, VIR collection, genetic resources, initial ma-
terial, QTL, genes, breeding, specific uses, grain quality, early maturation. 
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