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Grapes are a valuable cultural plant  

for human. It is used fresh, as a raw  

material for the juice, wine and canning 

industries, and for the various types  

of dried products. Of the total number  

of grapes produced in the world, 80-90 %  

is used for processing into wines, juices  
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для переработки на вина, соки и другие продукты, 

до 10 % винограда потребляется в свежем виде  

и 5-6% идет на сушку. Промышленное ведение 

высококачественных виноградных насаждений  

и питомников невозможно без применения  

научных знаний, которые позволяют выявить 

наиболее продуктивные сорта винограда  

для конкретных агроклиматических зон,  

определить чистосортность растений,  

диагностировать фитопатогены в посадочном  

материале и существующих насаждениях.  

Одними из самых эффективных методов  

для решения задач питомниководства являются 

молекулярно-генетические, которые широко 

применяются для ДНК-паспортизации,  

определения происхождения винограда  

и идентификации патогенов в посадочном  

материале. ДНК-профилирование позволяет  

отсеивать мутантные формы на раннем  

этапе или отбирать их для проведения  

дальнейших исследований. Диагностика  

патогенов в маточных насаждениях  

и посадочном материале включает 

в себя идентификацию болезнетворных  

организмов и раннее выявление бессимптомно 

протекающих заболеваний (вирусов,  

фитоплазменных инфекций, трахеомикозов,  

бактериального рака). К методам контроля  

посадочного материала, которые повсеместно  

применяются в питомниководстве,  

можно отнести: иммуноферментный анализ,  

помещение в маточные насаждения индикаторных 

растений, метод ПЦР и «глубокое секвенирование». 

Использование этих методов в питомниководстве 

позволяет верно идентифицировать сортовую  

принадлежность материала на ранних этапах,  

вовремя выявить наличие патогенов  

и совершить своевременный комплекс  

защитных мероприятий, что в последующем  

обеспечит эффективное развитие  

и высокое качество маточных насаждений. 
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and other products, up to 10 %  

of the grapes are consumed fresh and 5-6 % 

goes to drying. Industrial management  

of high-quality grape plantations  

and nurseries is impossible without  

the use of scientific knowledge  

that allows you to identify the most  

productive grape varieties for specific  

agro-climatic zones, determine  

the purity of plants and the diagnose  

the phytopathogens in the planting material 

and existing plantations. One of the most 

effective methods for solving problems  

of nursery management is molecular  

genetic, which are widely used  

for DNA certification, determining  

the origin of grapes and for identifying 

pathogens in the planting material.  

DNA profiling allows us to screen out  

mutant forms at an early stage or select 

them for further research. Diagnostics  

of pathogens in the uterine plantations  

and planting material includes  

the identification of pathogenic organisms 

and early detection of asymptomatic  

diseases (viruses, phytoplasmic infections, 

tracheomycosis, bacterial cancer).  

Methods of control of planting material, 

which are widely used in nursery  

management, include the enzyme  

immunoanalisis, placement the indicator 

plants into the uterine plantations,  

PCR method and «deep sequencing».  

The use of these methods in the nursery 

allows to correctly identify the varietal 

identity of the material on the early stages, 

to identify the presence of pathogens  

harmful, and make timely set of protective 

measures that later will ensure  

the effective development  

and high quality of the uterine plants. 

 

Key words: GRAPES,  

DNA-CERTIFICATION, PATHOGENS,  

IDENTIFICATION, REAL-TIME PCR, 

DEEP SEQUENCING 

 

Введение. Виноград является ценным культурным растением. Его 

используют в свежем виде, в качестве сырья для соковой, винодельческой 

и консервной промышленности, перерабатывают на различные виды су-

шеных изделий [1]. 

http://journalkubansad.ru/pdf/20/03/01.pdf


Плодоводство и виноградарство Юга России № 63(3), 2020 г. 

 

http://journalkubansad.ru/pdf/20/03/01.pdf        3 

По данным Международной организации винограда и вина (МОВВ), 

площадь виноградников в мире стабилизировалась на уровне 9,5-10,0 млн. 

га, а валовое производство винограда неуклонно растет, достигая в по-

следние годы 60-70 млн. т в год. Из общего количества производимого в 

мире винограда 80-90 % используется для переработки на вина, соки и 

другие продукты, до 10 % винограда потребляется в свежем виде и 5-6 % 

идёт на сушку [2]. 

Промышленное ведение высококачественных виноградных насажде-

ний и питомников невозможно без качественной научно-производственной 

базы с задачами выявления наиболее продуктивных сортов винограда в 

конкретных климатических условиях, определения чистосортности мате-

риала и диагностики фитопатогенов в маточных насаждениях. 

Одними из наиболее эффективных методов для решения задач пи-

томниководства являются молекулярно-генетические методы, которые 

широко применяются для ДНК-паспортизации (уточнения чистосортности 

и происхождения винограда) и для идентификации патогенов в посадоч-

ном материале, что является очень важным в питомниководстве. 

 

Обсуждение. ДНК-маркерные технологии всё шире привлекаются в 

процесс селекции, полезны они и для целей питомниководства. Базы дан-

ных ДНК-маркерного анализа генотипов винограда перспективны для ис-

пользования в работе питомниководческих и селекционных центров. Так, 

данные о ДНК-паспортах сортов могут быть успешно использованы для 

определения чистосортности посадочного материала и соответствия его 

заявленному сорту [3]. 

К самым значимым из таких можно отнести международную базу 

ДНК-паспортов VIVC, созданную немецким Федеральным исследователь-

ским центром культивируемых растений [4]. Это энциклопедическая база 

данных, содержащая описание около 23000 сортов и линий видов Vitis. 

Данные, содержащиеся в ней, постоянно обновляются. 
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Использование ДНК-паспортизации для сортовой идентификации 

обусловлено с одной стороны огромным разнообразием существующих 

генотипов винограда, с другой – большой физиологической и фенотипиче-

ской схожестью ряда сортов винограда. Одни сорта являются близкород-

ственными, другие обладают практически аналогичным набором феноти-

пических признаков, однако могут проявлять разный уровень устойчиво-

сти к тем или иным заболеваниям и по-разному показывают себя в одних и 

тех же климатических условиях. Кроме того, ДНК-профилирование позво-

ляет выявлять мутантные формы на раннем этапе или отбирать их для про-

ведения дальнейших исследований. 

Для ДНК-паспортизации и идентификации сортовой принадлежно-

сти посадочного материала широко применяются следующие микросател-

литные маркеры: VVS2, ZAG62, ZAG 79, VVMD5, VVMD7, VVMD27, 

VVMD28, VVMD25, VVMD32, определяющие наличие аллелей в исследу-

емом образце [5-7]. 

Работы по ДНК-паспортизации широко распространены во многих 

странах, в том числе и в России. Ярким примером международного со-

трудничества может послужить фундаментальная работа, проведенная 

Университетом Дэвиса в США, Департаментом сельскохозяйственных и 

экологических наук в Италии, Институтом садоводства, виноградарства и 

энологии в Грузии, а также хорватскими, азербайджанскими, испанскими и 

французскими учеными. Результаты их исследований включают в себя 

около 1378 различных сортов винограда из 12-ти стран мира [8].  

Глобальная работа по ДНК-паспортизации была проведена и в Ази-

атском регионе, в результате которой была представлена молекулярная ха-

рактеристика 61 китайской виноградной лозы и 33 иностранных сортов, 

созданная с использованием десяти микросателлитных ДНК-маркеров [9]. 

В России продолжается работа по ДНК-паспортизации Анапской ам-

пелографической коллекции [10-11] и коллекции института «Магарач» [12]. 
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На базе ФГБНУ СКФНЦСВВ ведутся работы по паспортизации абориген-

ных (донских, дагестанских, абхазских и т.д.) сортов, а также идентифика-

ции из хозяйственно ценных признаков [13-16]. 

Для питомниководства особое значение имеют методы определения 

качества посадочного материала и идентификации в нём различных пато-

генов. Сертифицированный посадочный материал должен быть свободен 

от бактериального рака, вирусных и фитоплазменных болезней. Молеку-

лярно-генетические методы позволяют совершать диагностику на наличие 

патогенов в посадочном материале и в маточных насаждениях. 

Диагностика патогенов в маточных насаждениях и посадочном мате-

риале включают в себя идентификацию болезнетворных организмов и 

раннее выявление бессимптомно протекающих заболеваний (вирусов, фи-

топлазменных инфекций, трахеомикозов, бактериального рака). 

Пять патогенов являются обязательными при исследовании серти-

фицированного посадочного материала согласно требованиям, предъявля-

емым Евросоюзом: GFLV (вирус короткоузлия), ArMV (вирус мозаики), 

GLRaV-1 и GLRaV-3 (вирус скручивания листьев), GFkV (вирус мрамор-

ности – только для подвоя). 

Каждая страна может добавить требования по любым дополнитель-

ным тестам, которые необходимы на региональном уровне, например: в 

Италии являются обязательными тесты для GVA (Вирус винограда А), 

GVB (Вирус винограда В), GLRaV-2 – GLRaV-7 (скручивание листьев). 

К карантинным организмам в РФ по винограду, согласно ГОСТу, от-

носятся: 

– бактериальное увядание (некроз) (Xylophilus ampelinus Willems. et al.); 

– золотистое пожелтение винограда (Grapevine flavescence dorée 

phytoplasma); 

– болезнь Пирса (Xylella fastidiosa) [17]. 

К основным методам контроля посадочного материала, которые по-

всеместно применяются в питомниководстве, можно отнести иммунофер-
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ментный анализ (ИФА), метод высадки в маточные насаждения индика-

торных растений, метод ПЦР и «глубокое секвенирование». 

Метод иммунноферметного анализа является широко распростра-

нённым и самым старым из тех, что применяются для идентификации фи-

топатогенов винограда. Его достоинство заключается в относительной 

простоте методологии и универсальности. Однако он значительно уступает 

методу ПЦР в точности [18]. 

Растения индикаторы могут применяться в питомниководстве вино-

града для обнаружения фитопатогена не в одном организме, а в целом ма-

точном насаждении. Поскольку виноград является одной из склонных к му-

тациям культур, под воздействием химических веществ, он склонен к обра-

зованию разных веток мутаций. Одна из наиболее распространённых мута-

ций совмещает в себе карликовость и гиперчувствительность к фитопатоге-

нам [19]. Растения, сочетающие в себе эти признаки, широко используются 

в роли индикаторов возникновения заражения маточного насаждения. 

Метод ПЦР (полимеразной цепной реакции) повсеместно использу-

ется питомниководстве для идентификации патогенов, в том числе и на 

Юге России [20]. Все большую популярность получает метод ПЦР в ре-

альном времени (real-time PCR) за счет своего удобства и скорости анализа. 

Принципиальной особенностью ПЦР в реальном времени является 

возможность детекции накопления продуктов амплификации непосред-

ственно во время проведения амплификации. Подобный подход позволяет 

отказаться от стадии электрофореза, что ведет к резкому уменьшению ве-

роятности контаминации исследуемых проб продуктами амплификации, а 

также позволяет снизить требования, предъявляемые к ПЦР лаборатории, 

кроме того уменьшается время, требуемое для проведения анализа [21]. 

Метод ПЦР в реальном времени эффективен для идентификации виру-

сов, фитоплазменных инфекций, трахеомикозов и бактериального рака, осо-

бенно при использовании мультиплексной маркерной системы, так как она 

позволяет проводить идентификацию при помощи нескольких маркеров сразу.  
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Для идентификации следующих вирусных заболеваний в посадочном 

материале разработан широкий спектр специфических ДНК-маркеров: 

GVA, GVB, GLRaV-1, GLRaV-2, GLRaV-3, GFLV, GFKV, GRSPaV [22-29]. 

Для диагностики фитоплазменных инфекций в посадочном материа-

ле так же применим метод ПЦР в реальном времени. С его помощью были 

определены генетические последовательности более чем 9 различных па-

тогенов, разработаны методики и маркеры для их идентификации [30].  

ДНК-маркерный анализ используется так же для идентификации 

бактериального рака в посадочном материале, который вызывается бакте-

риями Agrobacterium vitis и некоторыми штаммами A. tumefaciens  

и A. rhizogenes [31]. Этот метод позволяет получить достаточно точный и 

быстрый результат. Одними из самых изученных являются такие гены как: 

virC, virD, virF, pehA, 23S rRNA [32-35].  

В основном агробактерии безвредны для растения, но в определён-

ных условиях климата, и при наличии в них Ti-плазмид, они приводят к 

множественным повреждениям растения, образуя опухоли.  

Для выявления изолятов, содержащих Ti-плазмиды разных типов, 

были разработаны тест-системы для детекции генов, определяющих синтез 

соответствующих опинов (OCTF/OCTR, NOPF/NOPR, VisF/VisR) [36].  

В настоящее время работа с подбором маркеров для идентификации 

возбудителя бактериального рака продолжается, а методы прорабатывают-

ся и улучшаются [37].  

Помимо ПЦР-диагностики, существуют такие недавно разработан-

ные методы, как «глубокое секвенирование» (Deep Sequencing) и секвени-

рование нового поколения (Next Generation Sequencing) [38-41]. 

Эти методы используют для многократного прочтения генетического 

материала, которое необходимо для ресеквенирования и сборки новых ге-

номов (de novo), транскриптомных и эпигеномных исследований. Помимо 

этого, они позволяют одновременно считывать миллионы и даже миллиар-

ды коротких фрагментов. Такой рост производительности исследований 
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привел к возможности определения последовательности сразу десятков ге-

номов (в зависимости от их размера) за один запуск прибора [42]. 

Метод глубокого секвенирования успешно используется для иден-

тификации патогенов в различных плодовых культурах, в воде, а также в 

почве, поскольку позволяет установить не только наличие патогена в ис-

следуемом материале, но и определить его количество. 

Основным недостатком метода является необходимость создание 

определенной инфраструктуры (компьютерная емкость и хранение инфор-

мации). Требуется высокая квалификация кадрового состава для всесто-

роннего анализа и интерпретации последующих данных. 

 

Выводы. Молекулярно-генетические методы заняли прочную пози-

цию в питомниководстве винограда и могут использоваться для разных 

целей: ДНК-паспортизации сортов, определения различных патогенов в 

посадочном материале. 

Использование этих методов в питомниководстве позволяет верно 

идентифицировать сортовую принадлежность материала на ранних этапах, 

вовремя выявить наличие патогенов, губительных для всего маточного 

насаждения, подготовить и провести своевременный комплекс защитных 

мероприятий, что в последующем обеспечит эффективное развитие и 

обеспечит здоровье маточных насаждений.  
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