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VrZAG79, VVS2) and 3 chloroplast 
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For nuclear loci, 105 alleles were  
identified, the average number of alleles 
per locus (na) was 11.7; the average  
effective number of alleles (ne) is 7.23; 
Shannon information index (I)  
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для исследуемой выборки образцов – 2.13. 
Отмечена наибольшая частота  
встречаемости у образцов с аллелями 
VVS2133 и VVS2135 (p = 0.250), VVMD5238  
(p = 0.232), VVMD7247 (p = 0.232), 
VVMD25239 (p = 0.250), VVMD27180  
(p = 0.232), VVMD28236 (p = 0.143), 
VVMD32272 (p = 0.304), VrZAG62188  
(p = 0.179), VrZAG79251 (p = 0.232). Среднее 
значение фактической гетерозиготности  
Heto составило 0.8333, ожидаемой  
гетерозиготности Hetе – 0.8712.  
По хлоропластным локусам выявлено  
7 аллелей: ccmp3106, ccmp3107, ccmp5104, 
ccmp5105, ccmp10114, ccmp10115, ccmp10116. 
Идентифицированы 4 хлоротипа:  
A (1 образец), B (9), C (13), D (5). По методу 
UPGMA построена дендрограмма  
генетического сходства, которая показала 
наличие трёх кластеров, содержащих,  
соответственно, 11, 11 и 6 образцов.  
Отмечено равномерное распределение  
хлоротипов B и D по трём кластерам,  
хлоротипа С – по двум кластерам.  
Сделан вывод о возможности использования  
полученных для оценки генетического  
разнообразия ампелографической  
коллекции «Магарач».  
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for the studied batch of samples was 2.13. 
The highest allele frequency was  
observed in samples with VVS2133  
and VVS2135 (p = 0.250), VVMD5238  
(p = 0.232), VVMD7247 (p = 0.232), 
VVMD25239 (p = 0.250), VVMD27180  
(p = 0.232), VVMD28236 (p = 0.143), 
VVMD32272 (p = 0.304), VrZAG62188  
(p = 0.179), VrZAG79251 (p = 0.232)  
alleles. The average value of actual  
heterozygosity Heto was 0.8333, expected 
heterozygosity Hetе was 0.8712.  
For chloroplast loci, 7 alleles were  
identified: ccmp3106, ccmp3107, ccmp5104, 
ccmp5105, ccmp10114, ccmp10115, 
ccmp10116. Also 4 chlorotypes were  
identified: A (1 sample), B (9), C (13),  
D (5). A dendrogram of genetic similarity 
was constructed using the UPGMA 
method, which showed the presence  
of three clusters containing, respectively, 
11, 11 and 6 samples. There was  
a uniform distribution of chlorotypes B  
and D over three clusters, and chlorotype C 
– over two clusters. It is concluded  
that the results can be used to assess  
the genetic diversity of Magarach  
Ampelographic Collection. 
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Введение. Виноград – одна из наиболее значимых сельскохозяйствен-

ных культур, насчитывающая более 20 тысяч сортов [1]. Несмотря на посто-

янное появление новых сортов с хозяйственно ценными признаками, акту-

альной остаётся проблема утраты некоторых малораспространённых и або-

ригенных сортов, происходящая на фоне реконструкции старых насаждений 

и внедрения интенсивных сортов и приводящая к снижению генетического 

разнообразия и так называемой «генетической эрозии». При этом могут быть 

утеряны редкие аллели, ответственные за высокие адаптивные свойства к 
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конкретным регионам виноградарства [2]. Важную роль банка генетических 

ресурсов винограда играют ампелографические коллекции, выполняющие 

задачи по сбору и сохранению генофонда винограда различного эколого-гео-

графического происхождения. Ампелографическая коллекция «Магарач» 

(АК «Магарач») ФГБУН «ВННИИВиВ «Магарач» РАН» является одной из 

старейших (основана в 1814 году) в мире и зарегистрирована в ФАО (Food 

and Agriculture Organization of the United Nations). АК «Магарач» располо-

жена в Западном предгорно-приморском районе Крыма (с. Вилино, Бахчиса-

райский р-н, Республика Крым) и включает свыше 4000 местных и селекци-

онных сортов и форм винограда из более чем 40 стран, относящихся к раз-

личным мировым регионам виноградарства (Европы, Азии, Северной Аме-

рики) [3-4]. Важной задачей АК «Магарач» является оценка её генетических 

ресурсов, в частности, идентификация и паспортизация сортов и форм.  

Классическим подходом к идентификации сортов и форм винограда яв-

ляется ампелографическое описание, основанное на комплексе морфо-биоло-

гических характеристик, таких как признаки верхушки молодого побега, мо-

лодого и взрослого листа, грозди, ягоды, молодого и вызревшего побегов и 

др. Оценка признаков  грозди и ягоды проводится при вступлении растения 

в период плодоношения и, поскольку виноград имеет продолжительный юве-

нильный период, для описания всего комплекса морфо-биологических харак-

теристик требуется некоторое время. На погрешность оценки может влиять 

фенотипическая изменчивость признаков и физиологическое состояние рас-

тения, в связи с чем необходимо, чтобы сравнение со стандартным сортом 

проводилось в одинаковых условиях произрастания. Дополнительную слож-

ность представляет идентификация близкородственных сортов, а также нали-

чие сортов-синонимов и омонимов, имеющих местные названия.  

В дополнение к ампелографической оценке для идентификации сортов 

и форм, оценки чистосортности маточных насаждений и посадочного мате-
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риала широко используется ядерные (nSSR) и хлоропластные (cpSSR) мик-

росателлитные локусы (маркеры), которые представляют собой тандемные 

повторы простых сайт-специфических последовательностей из 2-6 нуклеоти-

дов в некодирующей области ДНК [5-7]. Данные локусы характеризуются 

полиморфизмом и мультиаллельностью за счёт сайт-специфичного варьиро-

вания длины повтора, кодоминантным типом наследования (ядерный геном) 

или наследованием по материнской линии (хлоропластный геном), а также 

высокой точностью, стабильностью и воспроизводимостью результатов. За 

счёт более высокого полиморфизма nSSR-маркеры позволяют идентифици-

ровать исследуемые образцы по ДНК-профилям на любой стадии развития 

растения, исключая сорта-синонимы и омонимы; cpSSR-маркеры, характери-

зующиеся меньшей вариабельностью и отсутствием рекомбинации, приме-

няются для оценки возможного происхождения образца. Наиболее широкой 

базой данных по микросателлитным профилям nSSR- и cpSSR-локусов сор-

тов винограда является Vitis International Variety Catalogue (VIVC) [8]. Сле-

дует отметить, что в данной информационной базе достаточно широко пред-

ставлены ДНК-профили сортов европейского происхождения, в то же время 

многие отечественные и аборигенные сорта, сорта восточного происхожде-

ния, а также малораспространённые сорта в VIVC не упоминаются. Кроме 

того, дополнительную сложность могут представлять мутации, выражающи-

еся в отличии размеров аллелей в маркерных локусах от стандартного  

ДНК-профиля сорта, что имеет место у длительно культивируемых сортов и, 

в частности, описано в наших предыдущих исследованиях [9]. 

В связи с этим целью нашего исследования является ДНК-профили-

рование образцов винограда с неидентифицированной сортовой принадлеж-

ностью ампелографической коллекции «Магарач» для определения поли-

морфизма их микросателлитных локусов и оценки генетических взаимоот-

ношений. 
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Объекты и методы исследования. В исследование включены 28 об-

разцов винограда с неидентифицированной сортовой принадлежностью, ко-

торые собраны на ампелографической коллекции «Магарач» и значатся в ка-

талоге коллекции под условными номерами: 1/114, 2/91, 3/8, 4/108, 6/65, 6/80, 

9/59, 11/66, 12/42, 12/43, 12/69, 12/112, 13/63, 14/105, 15/98, 17/96, 17/121, 

18/43, 18/52, 18/88, 18/95, 19/75, 19/125, 20/56, 21/48, 21/84, 22/57, 24/4.  

Экстрагирование геномной ДНК с помощью ЦТАБ-буфера проводили 

из усреднённой пробы молодых листьев или зелёной камбиальной ткани по-

бегов, отобранной с 3-5 черенков [10]. Чистоту и количество ДНК оцени-

вали методом спектрофотометрирования на приборе «Biophotometer plus». 

Генотипирование проводили по рекомендованным 9 ядерным (VVMD5, 

VVMD7, VVMD25, VVMD27, VVMD28, VVMD32, VrZAG62, VrZAG79, 

VVS2) и 3 хлоропластным (ccmp3, ccmp5, ccmp10) SSR-маркерам [5, 7]. В 

исследовании использованы праймеры с флуоресцентными метками FAM, 

TAMRA, R6G производства компании «Синтол». Праймеры с различающи-

мися флуоресцентными метками были объединены в мультиплексы в соот-

ветствии с размерами получаемых ампликонов.  

Полимеразная цепная реакция (ПЦР) выполнена на амплификаторе 

«T100 Thermal Cycler» (BioRad) по ранее отработанному протоколу [11]. В 

составе ПЦР-смеси использовали реакционную смесь 2.5х (содержит dNTP, 

SynTaq ДНК-полимеразу, 6.25mM MgCl2, трис-HCl (рН 8.8), KCl, глицерол, 

Tween 20) и деионизированную воду производства ООО «Синтол».  

Фрагментный анализ ПЦР-продуктов выполнен на генетическом ана-

лизаторе «ABI Prism 3130» с использованием программного обеспечения 

«GeneMapper 4.0» Идентификацию образцов проводили путём сравнения 

полученных микросателлитных профилей с результатами, приведёнными в 

базе данных Vitis International Variety Catalogue (VIVC). В качестве рефе-

ренсных сортов для соотнесения полученных размеров аллелей использова-

лись сорта с известным аллельным составом – Каберне Совиньон и Пино 
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Нуар. Статистическую оценку генетического разнообразия и аллельной ва-

риабельности nSSR-локусов проводили с использованием программы 

«PopGen 32», расчёт матрицы генетических дистанций и построение денд-

рограммы генетического сходства образцов на основе метода попарного 

внутригруппового невзвешенного среднего (UPGMA) – с применением про-

граммы «DARwin 6.0». 

 
Обсуждение результатов. В процессе исследования проведено  

ДНК-профилирование 28 образцов винограда, собранных в АК «Магарач», 

по 9 ядерным (VVMD5, VVMD7, VVMD25, VVMD27, VVMD28, VVMD32, 

VrZAG62, VrZAG79, VVS2) и 3 хлоропластным (ccmp3, ccmp5, ccmp10) 

SSR-маркерам. Пример полученного микросателлитного профиля образца 

под условным номером 12/69 представлен на рисунке 1.  
 

 
Рис. 1. Пример микросателлитного профиля образца 12/69 



«Плодоводство и виноградарство Юга России», № 84(6), 2023 г. 
 

http://journalkubansad.ru/pdf/23/06/05.pdf      68 

Пики соответствующих nSSR-и cpSSR-маркеров отмечены стрел-

ками. Рисунок демонстрирует состав 4 мультиплексов, в которые были объ-

единены праймеры в соответствии с их флуоресцентными метками и разме-

рами аллелей маркерных локусов.  

Полученные результаты показали, что каждый исследуемый образец 

имел уникальный генетический профиль, совпадений между профилями об-

разцов не выявлено (табл. 1). При сравнении полученных генетических про-

филей исследованных образцов с профилями, представленными в информа-

ционной базе VIVC, совпадений не выявлено, что не позволяет установить 

сортовую принадлежность исследуемых образцов. Отсутствие генетиче-

ских профилей исследуемых образцов в VIVC даёт основание предполо-

жить, что данные образцы могут относиться к аборигенным либо малорас-

пространённым отечественным сортам, или же представлять собой сомати-

ческие мутации длительно культивируемых сортов [12]. 

По результатам генотипирования исследуемых образцов по nSSR-

локусам выявлено 105 аллелей. Диапазон числа аллелей на nSSR-локус (na), 

определенных в нашем исследовании, находился в пределах от 9 (локус 

VVMD5) до 19 (локус VVMD 28) (табл. 2); среднее число аллелей на локус 

составило (округлённо) 11,7. Это значение было сопоставимо с выявленным 

ранее для 76 аборигенных сортов АК «Магарач» (na 10.9) и превышало сред-

ние значения по 6 маркерным локусам для аборигенных донских (8), турец-

ких (7.9) и по 14 маркерным локусам – для абхазских (5.9) сортов [13-16]. 

Факт того, что полученное нами среднее значение na превышает литератур-

ные данные для аборигенных сортов даёт основания предположит, что в ис-

следованной выборке присутствуют сорта разных регионов происхождения.  
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Таблица 1 – Ядерные и хлоропластные микросателлитные профили исследуемых образцов АК «Магарач» 

№ 

образца 

Хлоропластные локусы, п.н. Ядерные локусы, п.н. 

ccmp3 ccmp5 ccmp10 VVS2 VVMD5 VVMD7 VVMD25 VVMD27 VVMD28 VVMD32 VrZAG62 VrZAG79 

1/114 106 105 115 135 135 228 228 247 253 249 257 192 212 236 252 260 260 192 204 251 257 
2/91 106 105 116 133 135 238 238 231 245 249 255 180 182 218 268 264 272 194 196 255 259 
3/8 106 105 116 135 151 236 238 245 245 249 255 180 186 236 268 248 270 196 204 249 255 

4/108 107 104 115 133 135 238 238 231 237 239 255 186 194 240 244 256 270 196 204 249 251 
6/65 106 105 115 135 143 234 234 241 247 239 239 182 186 236 256 240 250 194 216 247 259 
6/80 106 105 114 131 139 238 242 237 239 261 265 182 190 236 250 258 260 186 194 247 259 
9/59 106 105 115 139 151 238 238 245 253 255 267 176 196 234 244 250 260 190 200 237 251 
11/66 106 105 116 135 139 234 238 239 247 239 255 196 196 258 276 250 270 188 200 249 257 
12/42 106 105 115 133 133 240 242 247 249 239 253 194 194 228 260 252 264 194 204 249 251 
12/43 106 105 116 135 143 234 234 239 239 239 255 180 194 246 248 256 264 188 194 239 249 
12/69 106 105 116 133 143 230 230 239 247 237 237 194 194 248 278 262 272 188 204 257 257 
12/112 106 105 115 143 145 240 242 247 247 255 267 180 180 236 244 250 272 190 204 249 251 
13/63 106 105 116 133 151 230 240 237 255 249 249 190 192 234 258 240 272 188 188 247 251 
14/105 107 104 115 133 133 230 238 239 249 239 249 180 182 248 268 256 272 186 196 255 259 
15/98 106 105 116 133 149 234 240 247 249 239 249 186 196 244 244 272 272 186 192 251 257 
17/96 106 105 115 135 137 240 242 239 253 239 241 176 190 248 258 250 272 196 200 237 237 
17/121 106 105 116 143 151 234 240 239 253 249 249 190 196 228 234 240 272 194 200 249 257 
18/43 107 104 115 135 143 230 238 239 247 239 255 180 194 234 252 254 260 188 196 249 259 
18/52 107 104 115 131 143 228 238 231 231 241 241 182 190 216 246 260 260 194 204 249 251 
18/88 106 105 115 145 145 234 240 239 253 239 239 192 192 216 236 240 260 188 202 245 257 
18/95 106 105 115 141 151 230 234 247 253 241 255 180 194 234 248 262 272 200 204 237 259 
19/75 106 105 116 147 151 226 236 233 243 249 255 196 196 248 258 256 272 188 204 247 251 
19/125 106 105 115 133 135 230 242 249 255 249 255 180 186 234 258 252 272 188 200 249 251 
20/56 106 105 116 133 139 236 248 249 261 249 253 180 180 220 276 272 272 186 200 247 251 
21/48 106 105 116 133 133 228 234 249 249 239 249 186 186 220 234 252 258 186 204 251 257 
21/84 106 105 116 133 135 236 240 239 247 237 237 180 190 248 268 250 272 188 202 249 255 
22/57 106 105 116 135 143 230 238 247 247 239 255 180 192 236 244 250 272 190 190 237 251 
24/4 107 104 115 135 143 228 236 237 249 241 253 188 210 236 238 256 272 180 202 249 261 

 

Примечание. Жирным шрифтом выделены редкие аллели. Курсивом отмечены гомозиготы  



«Плодоводство и виноградарство Юга России», № 84(6), 2023 г. 
 

http://journalkubansad.ru/pdf/23/06/05.pdf      70 

Таблица 2 – Характеристика полиморфизма микросателлитных локусов 
исследуемых образцов ампелографической коллекции «Магарач»∗ 

 

Локус na ne Hetо Hetе Ave Het I 

VVS2 11 5.7860 0.8214 0.8422 0.8272 1.9781 

VVMD5 9 6.6160 0.7500 0.8643 0.8489 1.9935 

VVMD7 12 7.0314 0.7857 0.8734 0.8578 2.1480 

VVMD25 10 5.5406 0.7500 0.8344 0.8195 1.9113 

VVMD27 11 7.3962 0.7143 0.8805 0.8648 2.1422 

VVMD28 19 11.615 0.9643 0.9305 0.9139 2.6586 

VVMD32 12 6.5333 0.8571 0.8623 0.8469 2.1562 

VrZAG62 11 8.0410 0.9286 0.8916 0.8756 2.1982 

VrZAG79 10 6.5062 0.9286 0.8617 0.8463 2.0220 

Среднее 11.6667 7.2295 0.8333 0.8712 0.8557 2.1342 

Стандартное 
отклонение  

2.9155 1.8123 0.0911 0.0284 0.0279 0.2197 

 

∗Примечание. na – число вариантов аллелей; ne – эффективное число аллелей; 
Hetо – фактическая гетерозиготность; Hetе – ожидаемая гетерозиготность;  
Ave. Het. – средняя гетерозиготность; информационный индекс Шеннона. 

 

Среднее значение эффективного числа аллелей (ne), учитывающего 

частоту их встречаемости, составило (округлённо) 7.23; среднее значение 

информационного индекса Шеннона (I), характеризующего разнообразие 

выборки, − 2.13. 

Установлено, что среди исследованных наиболее часто встречаются 

образцы, в микросателлитных профилях которых выявлены следующие ал-

лели: VVS2133 и VVS2135 (p = 0.250), VVMD5238 (p = 0.232), VVMD7247 (p = 

0.232), VVMD25239 (p = 0.250), VVMD27180 (p = 0.232), VVMD28236 (p = 

0.143), VVMD32272 (p = 0.304), VrZAG62188 (p = 0.179), VrZAG79251 (p = 

0.232) (табл. 3).   
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Таблица 3 – Встречаемость аллелей различных размеров в исследуемых образцах АК «Магарач»∗ 

Ядерные локусы, п.н./Nuclear loci, pn 

VVS2 VVMD5 VVMD7 VVMD25 VVMD27 VVMD28 VVMD32 VrZAG6 2 VrZAG79 

п.н. р п.н. р п.н. р п.н. р п.н. р п.н. р п.н. р п.н. р п.н. р 

131 0.036 226 0.018 231 0.071 237 0.071 176 0.036 216 0.036 240 0.071 180 0.018 237 0.089 

133 0.250 228 0.089 233 0.018 239 0.250 180 0.232 218 0.018 248 0.018 186 0.089 239 0.018 

135 0.250 230 0.143 237 0.071 241 0.089 182 0.089 220 0.036 250 0.125 188 0.179 245 0.018 

137 0.018 234 0.179 239 0.196 249 0.232 186 0.125 228 0.036 252 0.054 190 0.071 247 0.089 

139 0.071 236 0.089 241 0.018 253 0.054 188 0.018 234 0.125 254 0.018 192 0.036 249 0.214 

141 0.018 238 0.232 243 0.018 255 0.214 190 0.107 236 0.143 256 0.089 194 0.125 251 0.232 

143 0.161 240 0.143 245 0.071 257 0.018 192 0.089 238 0.018 258 0.036 196 0.107 255 0.071 

145 0.054 242 0.089 247 0.232 261 0.018 194 0.143 240 0.018 260 0.143 200 0.125 257 0.143 

147 0.018 248 0.018 249 0.143 265 0.018 196 0.125 244 0.107 262 0.036 202 0.054 259 0.107 

149 0.018   253 0.107 267 0.036 210 0.018 246 0.036 264 0.054 204 0.179 261 0.018 

151 0.107   255 0.036   212 0.018 248 0.125 270 0.054 216 0.018   

    261 0.018     250 0.018 272 0.304     

          252 0.036       

          256 0.018       

          258 0.089       

          260 0.018       

          268 0.071       

          276 0.036       

          278 0.018       

∗Примечание. п.н. – размер аллеля; р – частота встречаемости
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При этом суммарная доля аллелей с частотой р > 0.1 по рассмотрен-

ным локусам составляла от 50.0 (VVS2) до 73.2 % (VVMD27), за исключе-

нием локуса VVMD28, в котором большинство аллелей имели р < 0.1 (их 

суммарная доля составила 60.7%). 

Количество аллелей, встречающихся в локусах единожды (р = 0.018), 

находилось в пределах от 2 (VVMD5, VVMD32, VrZAG62) до 7 (VVMD28). 

При этом данные редкие аллели выявлены в 15 образцах, в которых их число 

составляло от 1 до 5. Наибольшее число редких аллелей (5) отмечено в обра-

зцах 19/75 (VVS2147, VVMD5226, VVMD7233, VVMD7243, VrZAG79247) и 24/4 

(VVMD27188, VVMD27210, VVMD28238, VrZAG62180, VrZAG79261) (табл. 1). 

Фактическая гетерозиготность (Heto) находилась в пределах от 0.7143 

(VVMD27) до 0.9643 (VVMD28), ожидаемая гетерозиготность (Hetе) – от 

0.8344 (VVMD25) до 0.9305 (VVMD28). Таким образом, локус VVMD28 по-

казал наибольшую гетерозиготность по обоим показателям. Полученные 

нами средние показатели Heto (0.8333) и Hetе (0.8712) имеют сравнимые зна-

чения с приведёнными в литературе для аборигенных сортов АК «Магарач» 

(соответственно, 0.807 и 0.781), аборигенных донских и дагестанских сортов 

(0.808 и 0.799), абхазских сортов (0.810 и 0.712) [13, 15, 17]. Гомозиготы вы-

явлены в каждом nSSR-локусе, их количество в локусе составляло  

от 1 (VVMD28, VrZAG62, VrZAG79) до 6 (VVMD27) (табл. 1). Следует от-

метить, что гомозиготы VVS2133 133 и VVMD5238 238 встречались в локусе 

наибольшее число раз (3). В целом, гомозиготные локусы идентифицированы 

в 21 исследуемом образце; их количество составило от 1 до 3 гомозиготных 

локусов на образец. Наибольшее количество гомозиготных локусов (3) отме-

чено в образцах 12/69, 18/52, 21/48. Таким образом, все рассмотренные  

nSSR-локусы в исследованных образцах являются полиморфными.  

В микросателлитных профилях cpДНК исследованных образцов вы-

явлены 7 аллелей: ccmp3106, ccmp3107, ccmp5104, ccmp5105, ccmp10114, 
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ccmp10115, ccmp10116. На основании полученных размеров аллелей были 

идентифицированы 4 гаплотипа (хлоротипа): A, B, C, D [5], при этом 13 об-

разцов имели хлоротип C (соответствует профилю ccmp3106 ccmp5105 

ccmp10116), 9 – B (ccmp3106 ccmp5105 ccmp10115), 5 – D (ccmp3107 ccmp5104 

ccmp10115), 1 – А (ccmp3106 ccmp5105 ccmp10114). При анализе хлоротипов об-

разцов культурного (Vitis vinifera ssp. sativa (DC.) Hegi) и дикого (Vitis vinif-

era ssp. sylvestris (Gmel.) Hegi) винограда различных регионов произраста-

ния Арройо-Гарсиа установил, что хлоротип А встречался преимуще-

ственно в образцах, собранных в Центральной Европе и на Пиренейском по-

луострове, а также на Балканах и в Северной Африке; хлоротип B был рас-

пространён равномерно во всех рассмотренных регионах Евразии;  

хлоротип С – на Балканах, в Северной Африке и на Ближнем Востоке; хло-

ротип D – преимущественно в образцах, собранных на Ближнем Востоке, а 

также на Балканах, в Северной Африке и на Аппенинском полуострове [18]. 

Таким образом, исследованные нами образцы могут иметь различные реги-

оны происхождения.  

Для оценки генетического сходства изученных образцов на основе 

nSSR-профилей с использованием метода попарного невзвешенного класти-

рования с арифметическим усреднением (UPGMA) была рассчитана мат-

рица генетических дистанций и построена дендрограмма (рис. 2). Как сле-

дует из приведённого рисунка, образцы объединились в 3 кластера, 2 из ко-

торых содержали по 11 образцов и 1 кластер – 6 образцов. При этом в пер-

вом кластере преобладали образцы с хлоротипом С и В, во втором – С, в 

третьем B и D. В целом, среди образцов с хлоротипами B, C и D (встречаю-

щихся в нашем исследовании более 3 раз) для хлоротипов B и D отмечается 

распределение по всем трём кластерам, для хлоротипа С – только по пер-

вому и второму.  
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Таким образом, полиморфность nSSR-профилей исследуемых образ-

цов свидетельствует о том, что в одном кластере объединяются образцы с 

разными хлоротипами.  

 
 

Рис. 2. Дендрограмма генетического сходства исследуемых образцов  
ампелографической коллекции «Магарач» по методу UPGMA 

 

 

Заключение. Таким образом, для 28 исследованных образцов  

АК «Магарач» впервые получен микросателлитный профиль по 9 ядерным 

(VVMD5, VVMD7, VVMD25, VVMD27, VVMD28, VVMD32, VrZA G62, 

VrZAG79, VVS2) и 3 хлоропластным (ccmp3, ccmp5, ccmp10) SSR-

маркерам. По nSSR-локусам выявлено 105 аллелей, по cpSSR – 7 аллелей. 

Среднее число аллелей на nSSR-локус составило 11,7. Наибольшая частота 

встречаемости в nSSR-профилях отмечена для аллелей VVS2133 и VVS2135, 

VVMD5 238, VVMD7247, VVMD25239, VVMD27180, VVMD28236, VVMD32272, 
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VrZAG62188, VrZAG79251. В cpSSR-профилях выявлены аллели ccmp3106, 

ccmp3107, ccmp5104, ccmp5105, ccmp10114, ccmp10115, ccmp10116.  

По nSSR-локусам среднее значение фактической гетерозиготности Heto со-

ставило 0.8333, ожидаемой гетерозиготности Hetе – 0.8712. На основе гене-

тического сходства по nSSR-профилям, исследуемые образцы объединились 

в 3 кластера. При этом связи между хлоротипами образцов и их генетическим 

сходством по nSSR-профилям не выявлено. Полученные данные являются 

основой для дальнейшей идентификации исследуемых образцов с привлече-

нием ампелографических методов и оценки генофонда АК «Магарач».  
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