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Реферат. ДНК-маркерные технологии всё шире привлекаются в процесс селекции, полезны 

они и для целей питомниководства. Базы данных ДНК-паспортов винограда могут быть эффек-

тивно использованы для определения чистосортности посадочного материала, уточнения роди-

тельских форм и в спорных вопросах авторства сорта. Данные о наличии генов устойчивости в 

генотипах винограда ценны при разработке селекционных программ. 
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Summary. DNA-marker technologies are increasingly involved in the breeding process, they are 

also useful for the purposes of nursery. Databases of DNA passports of grapes can be effectively used to 

determine the purity of the planting material, clarify parental forms and in controversial issues of variety 

authorship. Data on the presence of resistance genes in grape genotypes are valuable for the development 

of breeding programs. 
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Введение. Изучение и сохранение генетического разнообразия представляет собой 

одну из наиболее важных фундаментальных научных проблем в генетике культурных рас-

тений. Это обусловлено как необходимостью повышения эффективности использования 

генетических ресурсов и обеспечения устойчивого производства сельскохозяйственной 

продукции за счёт создания новых высокопродуктивных сортов, обладающих комплекс-

ной устойчивостью к стрессовым факторам среды, так и актуальностью исследований, 

направленных на изучение филогенетических аспектов и выяснение микроэволюционных 

путей формирования разнообразия.  

В настоящее время наиболее эффективными методами для изучения генетического 

разнообразия, выяснения филогенетических взаимосвязей на различных таксономических 

уровнях признаны методы, основанные на анализе полиморфизма первичной структуры 

ДНК. В работах по изучению генетического разнообразия и идентификации генотипов 

наиболее часто используют микросателлитные (SSR) маркеры, которые позволяют точно 

идентифицировать сорта, изучать их происхождение, выявлять синонимы, омонимы и 

примеси в коллекциях [1, 2]. 
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Виноградная культура в мировом производстве – одна из доминирующих. Важней-

шим условием увеличения валовых сборов и улучшения качества виноградно-

винодельческой продукции является систематическое совершенствование сортового со-

става виноградников, что обеспечивает селекция. В свою очередь, фундаментальной осно-

вой решения теоретических и прикладных задач селекции, в том числе и винограда, явля-

ется генофонд культуры. По этой причине многие страны мира разработали и реализуют 

национальные программы по сохранению и использованию генетических ресурсов расте-

ний. Первым этапом изучения генофонда винограда является его апробация на идентич-

ность. В период сбора и накопления генофонда это самая необходимая и важная работа. В 

настоящее время методы молекулярно-генетической идентификации генотипов винограда 

на основе SSR-полиморфизма признаны наиболее достоверными. 

Ранние работы по микросателлитному генотипированию сортов винограда включали 

различные наборы SSR-маркеров, что зачастую затрудняло сопоставление результатов 

разных исследовательских центров. Исследованием Thisetal. (2004) были проведены 

обобщение и анализ данных различных лабораторий, выделено 6 наиболее информатив-

ных, полиморфных микросателлитных локусов, которые и были рекомендованы для изу-

чения генотипов Vitis vinifera L. В результатах этой же работы был представлен референс-

ный список аллелей наиболее распространенных и известных сортов винограда (Каберне 

Совиньон, Шардоне, Каберне фран, Пино нуар, Мерло и др.) [3].  

Так, SSR-маркеры VVMD5, VVMD7, VVMD27, VVS2, VrZAG62 и VrZAG79 можно 

рассматривать как основной минимальный набор в работах по генотипированию сортов 

винограда. К настоящему времени количество маркеров для генотипирования, идентифи-

кации, дифференциации и классификации сортов винограда дополнено ещё тремя: 

VVMD25, VVMD28, VVMD32 [4]. 

Результаты SSR-генотипирования, как правило, оформляются в базы данных: тради-

ционные ампелографические описания и агробиологические характеристики дополняют 

ДНК-профилями сортов. Наиболее крупная и известная База данных – Vitis International 

Variety Catalogue [5].  
 

Объекты и методы исследований. Изучение генотипов проводится методом поли-

меразной цепной реакции (ПЦР). В работе используется метод ЦTAБ для выделения ДНК 

из молодых листьев типичных растений изучаемых сортов [6]. 

SSR-генотипирование нами проведено с использованием маркеров VVMD5, 

VVMD7, VVMD27, VVS2, VrZAG62 и VrZAG79. В качестве контролей использовали 

ДНК сортов Шардоне и Каберне Совиньон. Идентификация аллельного состояния генов 

Rpv3, Rpv10 и Rpv12 в сортах винограда выполнено с помощью ДНК-маркеров, рекомен-

дованных для детекции данных генов [7-9].  

Амплификацию ДНК осуществляли прибором Eppendorf Master cycler gradient (Гер-

мания); разделение продуктов реакции – методом капиллярного электрофореза и оценка 

размера амплифицированных фрагментов – с использованием автоматического генетиче-

ского анализатора ABI Prism 3130 и специального программного обеспечения GeneMapper 

и PeakScanner. В качестве контролей для уточнения размеров амплифицированных фраг-

ментов в работе использовали ДНК сортов, которые несут исследуемые гены, согласно 

опубликованным данным.  
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Обсуждение результатов. Полученные формулы сорта (ДНК-паспорта) на практи-

ке могут быть эффективно использованы для определения чистосортности посадочного 

материала и насаждений винограда, уточнения родительских форм образца и в спорных 

вопросах авторства сорта. Например, в случае сомнений в родословной сорта, достаточно 

сравнить ДНК-профили предполагаемых родительских форм генотипа и микросателлит-

ный профиль изучаемого сорта. Так, проведенный нами SSR-анализ ДНК растений сортов 

винограда подтверждает происхождение сорта Красностоп АЗОС от сортов Филлоксеро-

устойчивый Джемете и Красностоп анапский [10]. В таблице в микросателлитном профи-

ле генотипа Красностоп АЗОС подчеркнуты аллели, унаследованные от сорта Филлоксе-

роустойчивый Джемете, обычным шрифтом представлены аллели от сорта Красностоп 

анапский. Показано полное соответствие ДНК-профиля Красностоп АЗОС генотипам ро-

дительских форм.  
 

Микросателлитные ДНК-профили сортов винограда 
 

Сорт 

Аллели SSR-локусов, п.н. 

VVS2 VVMD7 VVMD27 VVMD5 VrZAG62 VrZAG79 

Шардоне 

(контроль) 
137 143 240 244 181 189 236 240 188 196 244 246 

Мускат  

гамбургский 
135 149 248 250 179 185 234 240 186 192 240 256 

Достойный 125 133 240 254 181 189 224 242 188 200 244 248 

Ф/У Джемете 125 143 240 254 175 181 238 242 200 200 238 248 

Красностоп 
АЗОС 

125 145 240 254 175 189 224 238 188 200 238 244 

Красностоп 

анапский 
133 145 240 266 189 189 224 248 188 196 244 256 

 

Анализ генотипа сорта Достойный, напротив, показал, что происхождение этого 

сорта отличается от заявляемого [8]. В таблице аллели, унаследованные от сорта Филло-

ксероустойчивый Джемете выделены подчеркиванием в ДНК-профиле, таким образом 

подтверждается, что одной из родительских форм является Филлоксероустойчивый Дже-

мете. Однако второй родительской формой никак не может быть сорт Мускат гамбург-

ский. В генотипе сорта Достойный ни в одном из шести изученных SSR-локусов не выяв-

лено аллелей, идентифицированных в генотипе сорта Мускат гамбургский (см. табл.). Та-

ким образом, сорт Достойный является результатом скрещивания Филлоксероустойчивый 

Джемете с иным сортом, но не с Мускатом гамбургским. 
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Анализ генетического сходства на основе данных микростеллитного анализа позво-

ляет определить наиболее близкие и отдаленные генотипы. Данная информация может 

быть полезна и при подборе родительских форм для гибридизации. Например, в случае 

набора схожих характеристик у возможных планируемых отцовских форм для гибридиза-

ции предпочтение следует отдать сорту с меньшим генетическим сходством с материн-

ской формой. 

Успех селекционной работы базируется на используемом исходном материале, ге-

нофонде культуры. Подбор родительских пар для планируемых скрещиваний на совре-

менном этапе развития науки необходимо проводить на основе агробиологических и хо-

зяйственно ценных характеристик сортов, а также с использованием генетических дан-

ных. Так, одним из важнейших ресурсов для селекции является накопленная информация 

о наличии в том или ином генотипе хозяйственно ценных генов. Актуальная задача селек-

ции – поиск генотипов – доноров устойчивости. Сорта Vitis vinifera, являясь основой вы-

сококачественного виноградарства, практически не обладают генетической устойчиво-

стью ко многим болезням и вредителям винограда. 

Одним из самых распространенных и вредоносных грибных заболеваний винограда 

является милдью. Патоген Plasmopara viticola Berl. Et de Toni развивается на всех зеленых 

органах виноградной лозы – листьях, побегах, соцветиях, ягодах, усиках. Генотипы, не-

сущие гены устойчивости к милдью, принадлежат в основном к видам винограда Север-

ной Америки и Азии (V. aestivalis, V. berlandieri, V. cinerea, V.riparia, V. rupestris и др.), а 

также Muscadinia rotundifolia [11, 12]. 

При использовании методов молекулярной генетики на сегодняшний день удалось 

определить более 20 локусов устойчивости к милдью в геноме винограда [3]. Одни из них 

имеют большой вклад в фенотипическое варьирование, другие относят к минорным локу-

сам. Объединение нескольких генов в одном растении позволяет создать высокоустойчи-

вый сорт. Первым этапом в этой работе является идентификация генотипов – носителей 

генов устойчивости.  

Нами сформирована «База данных ДНК-маркерного анализа генов устойчивости к 

милдью в сортах винограда» (свидетельство на базу данных № 2019620547 от 09.04.2019, 

заявка от 25.03.2019 № 2019620396). В настоящее время в Базе данных представлен мате-

риал ДНК-маркерного анализа аллельного состояния генов Rpv3, Rpv10, Rpv12 – наиболее 

значимых генов устойчивости к милдью согласно литературным данным [7-9]. Также в 

Базе содержится информация о происхождении сортов, информация представлена на рус-

ском и английском языках (рис.) 

Гены Rpv10 и Rpv12 наследуются от V. amurensisи, следовательно, могут быть обна-

ружены в сортах, имеющих в родословной дикий амурский виноград. Различные гибрид-

ные генотипы, имеющие в родословной V. labrusca, V. rupestris, V.ripariaили, V. lincecumii, 

могут обладать геном Rpv3 и быть использованы в селекции в качестве доноров устойчи-

вости к милдью. 
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Рис. Элементы Базы данных ДНК-маркерного анализа генов устойчивости к милдью 

в сортах винограда 

 

Ген Rpv3 имеет несколько гаплотипов устойчивости: Rpv3299-279 (наследуется от V. 

rupestris), Rpv3null-297 (V. rupestris или V. lincecumii), Rpv3321-312 (V. labruska или V. riparia), 

Rpv3null-271 (V. labruska или V. riparia), Rpv3361-299 (V. rupestris), Rpv3299-314 (V. rupestris), 

Rpv3null-287 (V. rupestris или V. labruska). Гаплотипы расположены в одном локусе, поэтому 

методами традиционной селекции в одном генотипе не могут быть обьеденины более, чем 

два типа гаплотипов устойчивости. Однако, используя ДНК-маркерную селекцию, можно 

провести программу скрещиваний по объединению в одном генотипе, например, трёх ге-

нов устойчивости Rpv3, Rpv10, Rpv12. 
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Выводы. Базы данных ДНК-маркерного анализа генотипов винограда перспективны 

для использования в работе питомниководческих и селекционных центров. Так, данные о 

ДНК-паспортах сортов успешно могут быть использованы для определения чистосортно-

сти посадочного материала и соответствия его заявленному сорту. Для селекционных цен-

тров особую значимость имеют Базы данных наличия ценных генов в различных сортах и 

формах винограда. В идеале Базы данных различных коллекций винограда должны со-

держать в себе информацию о агробиологических свойствах сортов, их ампелографиче-

ские описания и данные молекулярно-генетической оценки. 
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