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2Федеральное государственное  
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Исследования проводили согласно  
общепринятым и разработанным  
в ФГБНУ СКФНЦСВВ программам  
и методикам селекции и сортоизучения  
в центре коллективного пользования  
«Исследовательско-селекционная  
коллекция генетических ресурсов садовых 
культур» (ЦКП ИСК ГРСК). Объекты  
исследований – сорта и формы яблони 
(Malus × domestica Borkh.) разной  
плоидности и генетического  
происхождения. Цель исследования –  
оценка аллельного полиморфизма  
микросателлитных последовательностей 
генома коллекционных образцов рода  
Malus Mill. как исходного материала  
для дальнейшей селекции.  
Генотипирование 48 сортообразцов яблони 
(из них: 44 диплоида и 4 триплоида)  
генетической коллекции ФГБНУ 
СКФНЦСВВ проводили с использованием 
12 SSR маркеров: CH04c07, GD12, 
CH03d07, CH02C09, CH01h10, GD96, 
CH04e05, GD100, Hi02c07, GD147, 
CH01f02, CH02c11. Установлены маркеры, 
обладающие: наибольшим числом аллелей 
– GD12 (18 аллелей); наименьшим числом 
аллелей – CH01h10 и Hi02c07 (10 аллелей); 
наибольшим числом эффективных аллелей 
– CH01f02 (9,018) и CH02c11 (9,366); 
наименьшим числом эффективных  
аллелей – CH01h10 (3,499). По индексу  
разнообразия выделены локусы CH01f02  
и CH02c11, как обладающие наибольшим 
аллельным полиморфизмом. Выполнена 
группировка исследуемых 48 сортов яблони 
на основе результатов генотипирования  
по двум наиболее информативным  
маркерам (CH01а02 и CH02c11)  
и кластерного анализа. Наибольшая  
средняя длина аллелей (2480,40) у сортов, 
вошедших в третий кластер, далее –  
во второй кластер (1019,66), в четвертый 
кластер (819,65) и в первый кластер 

2Federal State Budget  
Scientific Institution  
«North Caucasian Federal  
Scientific Center of Horticulture,  
Viticulture, Wine-making»,  
Krasnodar, Russia 
 
The studies were carried out in accordance 
with the programs and methods of breeding 
and variety study generally accepted  
and developed at the FSBSI NCFSCHVW 
in the Center for Collective Use  
«Research and Breeding Collection  
of Genetic Resources of Horticultural 
Crops» (CCU RBC GRHC). The objects  
of research are varieties and forms  
of apple trees (Malus × domestica Borkh.) 
of different ploidy and genetic origin.  
The aim of the study was to evaluate  
the allelic polymorphism of microsatellite 
sequences in the genome of collection  
specimens of the genus Malus Mill.  
as a starting material for further breeding. 
Genotyping of 48 apple varieties  
(of which: 44 diploids and 4 triploids)  
of the genetic collection of the FSBSI 
NCFSCHVW was carried out using  
12 SSR markers: CH04c07, GD12, 
CH03d07, CH02C09, CH01h10, GD96, 
CH04e05, GD100, Hi02c07, GD147, 
CH01f02, CH02c11. Markers have been 
established that have: the largest number  
of alleles – GD12 (18 alleles); the smallest 
number of alleles – CH01h10 and Hi02c07 
(10 alleles); the largest number of effective 
alleles – CH01f02 (9.018) and CH02c11 
(9.366); the smallest number of effective 
alleles – CH01h10 (3.499). According  
to the diversity index, loci CH01f02  
and CH02c11 were identified as having  
the highest allelic polymorphism.  
The grouping of the studied 48 apple  
varieties was performed based on the results 
of genotyping for the two most informative 
markers (CH01a02 and CH02c11)  
and cluster analysis. The highest average 
allele length (2480.40) is in the varieties 
included in the third cluster,  
then in the second cluster (1019.66),  
in the fourth cluster (819.65) and in the first 
cluster (603.28). 4 groups consisting  
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(603,28). Сформированы по средней длине 
аллелей 4 группы в составе 7, 3, 22 и 16 
сортов соответственно. Полученные  
результаты анализа данной выборки сортов 
яблони важны для решения задач  
структурирования генофонда и дальнейших 
селекционных исследований. 
 
Ключевые слова: ЯБЛОНЯ, СОРТ,  
ГЕНОТИП, ДНК-МАРКИРОВАНИЕ, 
МАРКЕР, КЛАСТЕРНЫЙ АНАЛИЗ 

of 7, 3, 22 and 16 varieties, respectively, 
were formed according to the average 
length of alleles. The results of the analysis 
of this sample of apple varieties  
are important for solving the problems  
of structuring the gene pool and further 
breeding studies. 
 
Key words: APPLE-TREE, GRADE, 
GENOTYPE, DNA-MARKING,  
MARKER, CLUSTER ANALYSIS 

 
Введение. Мобилизация всего имеющегося у селекционера генетиче-

ского разнообразия рода Malus Mill., использование комплекса методов фе-

нотипической оценки, ДНК-маркерных и информационных технологий спо-

собствует интенсификации селекционного процесса, ускоренному созданию 

и выделению генресурсов для усиления признаков долговременной устой-

чивости к грибным патогенам (парше, мучнистой росе и др.), устойчивости 

к абиострессорам региона возделывания (засуха, морозы, весенние замороз-

ки), улучшения потребительских качеств плодов яблони. 

Поиск среди генетического разнообразия рода Malus Mill. новых ис-

точников высокой устойчивости к грибным патогенам и абиострессорам, а 

также улучшения и увеличения разнообразия потребительских качеств пло-

дов позволяет в значительной мере повысить эффективность и результатив-

ность отечественной селекции в решении актуальных проблем и приоритет-

ных задач. В селекции яблони, как и других многолетних плодовых расте-

ний, значимых для развития сельского хозяйства, метод отдаленной гибри-

дизации стоит особенно выделить в качестве одного из основных для созда-

ния адаптивных сортов [1-4]. Кроме того, данный метод нередко позволяет 

значительно улучшить не только показатели устойчивости, адаптивности, но 

и продуктивности, биохимического состава и качества плодов у создаваемых 

генотипов [5-9]. Метод отдаленной гибридизации, особенно межвидовую 

гибридизацию, активно используют как в мире [10, 11], так и в России, в се-

лекции важнейших садовых растений [12, 13], в том числе яблони [1, 14-17].  



Плодоводство и виноградарство Юга России № 76(4), 2022 г. 

http://journalkubansad.ru/pdf/22/04/01.pdf   4 

Комплексное использование в селекции плодовых растений, в том 

числе яблони, методов отдаленной межвидовой гибридизации и полиплои-

дии увеличивает вероятность получения разнообразного гибридного мате-

риала, позволяет получить различные варианты комбинирования ценных 

признаков и значимых показателей у создаваемых новых форм для даль-

нейшей селекции и производства [18-22].  

Среди используемых в селекции плодовых культур, в том числе ябло-

ни, молекулярно-генетических методов достаточно распространено приме-

нение ДНК-маркеров, основанных на полиморфизме микросателлитных по-

следовательностей генома (SSR). Актуальна проблема все более активного 

селекционного использования имеющегося биоразнообразия культуры яб-

лони, в том числе: местных и стародавних сортов, полукультурных форм, 

сложных межвидовых гибридов и полиплоидов, а также новых сортов и ги-

бридов на их основе для создания высококачественных и адаптивных отече-

ственных сортов [23-27]. В настоящее время перспективно для изучения ге-

нетического разнообразия и паспортизации сортов многолетних плодовых 

растений, в том числе яблони, идентификации сортов, выявления внутриви-

довых связей, подтверждения и выявления родословной использование эф-

фективного комплекса SSR-маркеров [2, 12, 13]. 

Цель исследования – оценка аллельного полиморфизма микросател-

литных последовательностей генома коллекционных образцов рода  

Malus Mill. как исходного материала для дальнейшей селекции.  
 

Объекты и методы исследований. Объекты исследований –  

48 сортов и форм яблони (Malus × domestica Borkh.) разной плоидности и 

генетического происхождения. Сады 2000-2019 гг. посадки; подвой М9, 

схемы посадки: 5 × 2; 5 × 1,5 м. Исследования проводили в СКФНЦСВВ; в 

центре коллективного пользования «Исследовательско-селекционная кол-

лекция генетических ресурсов садовых культур» (ЦКП ИСК ГРСК). В рабо-
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те использованы селекционные программы и методики: «Программа Северо-

Кавказского центра по селекции плодовых, ягодных, цветочно-

декоративных культур и винограда на период до 2030 года» [12]; «Совре-

менные методологические аспекты организации селекционного процесса в 

садоводстве и виноградарстве» [2]; «Программа и методика селекции плодо-

вых, ягодных и орехоплодных культур» [28]; «Программа и методика сорто-

изучения плодовых, ягодных и орехоплодных культур» [29]. Для приготов-

ления препарата ДНК из молодых листьев использовался CTAB-метод [30]. 

Генотипирование проводили с использованием 12 SSR маркеров: CH04c07, 

GD12, CH03d07, CH02C09, CH01h10, GD96, CH04e05, GD100, Hi02c07, 

GD147, CH01f02, CH02c11. Информация получена на основе фрагментного 

анализа на автоматическом генетическом анализаторе ABI prism 3130. 
 

Обсуждение результатов. Для генотипирования были взяты  

48 сортообразцов яблони генетической коллекции ФГБНУ СКФНЦСВВ 

различного эколого-географического происхождения, как ценный исход-

ный материал для селекции, в том числе сорта и формы различного проис-

хождения из России (14 образцов), США (11), Европы (11), Беларуси (1), 

Украины (1), Канады (1), Австралии (1), Новой Зеландии (1), Японии (1) и 

неизвестного происхождения (5). Среди изученных генотипов яблони –  

44 диплоида и 4 триплоида. Выполненное генотипирование 48 сортов яб-

лони различного происхождения и плоидности с использованием  

12 SSR маркеров, позволило установить ряд параметров, отражающих по-

лиморфизм задействованных микросателлитных локусов в рамках иссле-

дуемой выборки (табл.).  

Число уникальных аллелей в зависимости от маркера варьировало в 

диапазоне 10-18, со средним значением 13,167 аллелей на локус. Установ-

лен маркер, обладающий наибольшим числом аллелей в данной выборке 

ортов, – GD12 (18 аллелей), в свою очередь наименьшее количество аллелей 
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было характерно для двух SSR маркеров CH01h10 и Hi02c07 (10 аллелей). 

Таким образом, исходя из количества установленных аллелей по каждому 

из использованных маркеров, можно судить о значительном аллельном раз-

нообразии микросателлитных локусов у отобранных сортов яблони.  

Характеристики SSR маркеров,  
задействованных в генотипировании 48 сортов яблони 

 

Маркеры Na Ne I Ho He F 

CH04c07 12 6,727 2,126 0,875 0,851 -0,028 
GD12 18 4,299 2,057 0,667 0,767 0,131 
CH03d07 13 8,694 2,298 0,792 0,885 0,105 
CH02C09 11 7,257 2,102 0,563 0,862 0,348 
CH01h10 10 3,499 1,630 0,688 0,714 0,037 
GD96 14 8,440 2,303 0,854 0,882 0,031 
CH04e05 14 4,035 1,920 0,792 0,752 -0,053 
GD100 13 6,087 2,115 0,396 0,836 0,526 
Hi02c07 10 5,080 1,825 0,563 0,803 0,300 
GD147 11 5,592 1,964 0,833 0,821 -0,015 
CH01f02 17 9,018 2,397 0,896 0,889 -0,008 
CH02c11 15 9,366 2,409 0,854 0,893 0,044 
Ср. зн. 13,167 6,508 2,095 0,731 0,830 0,118 

Примечание: Na – Число аллелей; Ne – Число эффективных аллелей (1/(Sum pi^2));  
I – Индекс разнообразия Шеннона (-1*Sum(pi*Ln(pi)); Ho – Наблюдаемая гетерозиготность (No. of Hets/N);  
He – Ожидаемая гетерозиготность (1 - Sum pi^2); F – Индекс фиксации ((He-Ho)/He=(1-(Ho/He)) 

 

Число эффективных аллелей позволяет оценить аллельный полимор-

физм с учётом частот встречаемости каждой аллели у исследуемых геноти-

пов. Наибольшее число эффективных аллелей установлено у маркеров 

CH01f02 и CH02c11, соответственно 9,018 и 9,366. Наименьшим числом 

эффективных аллелей обладал маркер CH01h10 (3,499).  

По индексу разнообразия также были выделены локусы CH01f02 и 

CH02c11, как обладающие наибольшим аллельным полиморфизмом. 

Наблюдаемая гетерозиготность, отражающая количество гетерозигот отно-

сительно общего числа генотипов, варьировала в пределах от 0,896 

(CH01f02) до 0,396 (GD100). В свою очередь, ожидаемую гетерозиготность 

рассчитывали по формуле (1 - Sum pi^2), где pi – частота встречаемости ал-
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лели микросателлитного локуса. Крайние значения ожидаемой гетерозигот-

ности были равны 0,893 для маркера CH02c11 и 0,714 для маркера CH01h10.  

Индекc фиксации в среднем по всем маркерам имел низкое положи-

тельное значение (0,118), что свидетельствует о высокой доле панмиктич-

ности генофонда, послужившего основанием для создания исследуемого 

набора сортов яблони. 

В целом, основываясь на результатах генотипирования, можно 

утверждать, что задействованные в работе маркеры могут быть эффектив-

но использованы для генетического анализа сортов яблони. 

В дальнейшем была выполнена группировка сортов с помощью кла-

стерного анализа (рис. 1). За основу были взяты данные по выявленным 

длинам аллелей маркеров CH01а02 и CH02c11 у 48 исследуемых сортов 

яблони. Выбор данных маркеров обусловлен наибольшим числом эффек-

тивных аллелей Ne (9,018 и 9,366, соответственно).  

 

Рис. 1. Результаты кластерного анализа сортов яблони 
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На рисунке 1 видно, что на уровне слияния 4 усл. ед. выделяются  

4 группы в составе 7, 3, 22 и 16 сортов соответственно: 

1) Марго, Хоней Крисп, Фери, Камео, Арива, Империал Павла, 2-66-10; 

2) Вирджиния, Виктория, Рислинг красный; 

3) Кетни, Желто-зеленое, Эксцельзиор, Китайка малиновая, Транс 

Люценс, Долго, Флорина, Амулет, Пинк Леди, Персиковое, Пирос, Либер-

ти, Гала, Топаз, Элиза, Лигол, Айдаред, Джин, Экзотика, Веста, Чемпион, 

Фортуна; 

4) Темно-вишневое, Никита, Спартак, Розовое облачко, Азимут, 

Джон Дауни, Память есаулу, Гертруда, Женева Эрли, Юнона, Ренет Сими-

ренко, Голден Делишес, Пиотош, Желто-румяное, Джонаголд Принц, Ки-

тайка № 3. 

Различия выделенных групп хорошо иллюстрирует показатель сред-

ней длины аллелей в каждой группе (рис. 2). Как показано  

на рисунке 2, наибольшей средней длиной аллелей (2480,40) обладают сорта, 

вошедшие в третий кластер, далее – во второй кластер (1019,66), в четвертый 

кластер (819,65) и в первый кластер (603,28).  

 

Рис. 2. Средняя длина аллелей в выделенных группах сортов 
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Использование данных по двум наиболее информативным маркерам 

позволило объединить исследуемые сорта яблони в четыре группы по 

средней длине аллелей. Примечательно, что во вторую группу вошли 

только кребы – мелкоплодные яблони сложного межвидового происхож-

дения. В первую группу, наряду с кребами, вошли сорта отечественной 

(Марго) и зарубежной селекции (Хоней Крисп, Камео, Арива), имеющие в 

своей родословной сорт Голден Делишес. В третью группу выделены 

близкородственные сорта: Айдаред, а также Джин и Экзотика, у которых 

Айдаред является материнской формой. Кроме того, в третью группу 

включены сорта, имеющие сложное межвидовое происхождение, получен-

ные методом отдаленной гибридизации или комплексом методов полипло-

идии и отдаленной гибридизации, а также сорта Лигол и Персиковое, 

имеющие в своей родословной старинные сорта: Феймез (синоним Снеж-

ное (Fameuse, Snow apple)), Вагнер (синонимы: Вагнера призовое, Вагнера 

премированное (Wagener, Wagenerapfel, Wagener price apple, Wagener,s 

Preisapfel)), а также Кальвиль снежный (считается сортом народной селек-

ции, синонимы: Белоснежное, Белоснежный кальвиль (Calville neige, 

Schnee-Calvill)).  

Таким образом, полученные результаты кластерного анализа позволи-

ли выделить группы сортов яблони наибольшего генетического сходства и в 

основном подтверждают имеющиеся данные о происхождении исследуе-

мых генотипов. В последующем, с учетом общих особенностей сортов по 

выделенным группам, полученные результаты анализа данной выборки 

можно будет использовать для дальнейшей маркерной селекции. Кроме то-

го, для уточнения группировки сортов можно применять различные вариан-

ты сочетания маркеров. 
 

Выводы. По результатам исследования выявлено, что все 12 SSR мар-

керов могут быть эффективно использованы для генетического анализа сор-

тов яблони. Установлено наибольшее число эффективных аллелей у марке-
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ров CH01f02 (9,018) и CH02c11 (9,366); наименьшее число – у маркера 

CH01h10 (3,499). Выделены по индексу разнообразия локусы CH01f02 и 

CH02c11 с наибольшим аллельным полиморфизмом. На основе метода кла-

стерного анализа и результатов генотипирования по двум наиболее инфор-

мативным маркерам CH01а02 и CH02c11 выполнена группировка сортов яб-

лони, выделено четыре группы по средней длине аллелей. Установлено, что 

наибольшая средняя длина аллелей (2480,40) у сортов яблони, включенных в 

третий кластер, большинство которых имеют сложное межвидовое проис-

хождение или стародавние сорта в своей родословной.  

Полученные данные об аллельных вариантах микросателлитных ло-

кусов сортов яблони позволят структурировать коллекционный материал, 

вести пополнение, поиск и осуществлять хранение информации для реше-

ния задач по идентификации генотипов, уточнения происхождения сортов, 

определении сортовой чистоты. В дальнейшем полученные результаты 

анализа данной выборки сортов можно будет использовать для маркерной 

селекции с последующими уточнениями по применению различных вари-

антов сочетаний маркеров.  
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