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Аннотация. С помощью молекулярно-генетических и ампелографических методов проведена идентификация сортов 
винограда, относящихся к наиболее распространенным в мире техническим сортам западно-европейского происхож-
дения. генотипирование образцов проводилось с использованием 9-ядерных и 3-хлоропластных микросателлитных 
маркеров. на основании полученных профилей, по данным базы VIVC было установлено, что образец № 2 является 
сортом каберне-Совиньон, образец № 4 – сортом Рисланер. профиль образца № 1 совпадает с профилем сорта мерло, за 
исключением разницы в двух парах нуклеотидов (п.н.) в одном аллеле локуса VVMd27, что можно объяснить редким 
случаем мутации в микросателлитной последовательности и не является достаточным основанием утверждать, что 
образец № 1 и мерло являются разными сортами. генетические профили образцов № 3 и № 6 соответствовали сортам 
сортогруппы темпранильо, № 5 – сортам сортогруппы Рислинг рейнский, №7 – сортам сортогруппы пино черный. Сорта 
в сортогруппах, полученные в результате соматических мутаций (связанных в основном с окраской ягод), имели одина-
ковый профиль. принадлежность образцов к указанным сортам в сортогруппах была подтверждена ампелографическим 
методом. использование для идентификации сортов в сортогруппах 6-9-ти SSR-маркеров в сочетании с ампелографиче-
скими методами позволяет получить достоверные результаты без удорожания работ. однако дифференциация клонов и 
сортов, полученных в результате соматических мутаций, только SSR-маркерами потребует значительного увеличения их 
количества на 1–2 порядка либо использования высоковариабельных SSR-маркеров, таких как VRG (Vitis riparia Götzhof). 
таким образом, целесообразен более целенаправленный поиск полиморфизмов непосредственно в генах, отвечающих 
за определенные хозяйственно ценные признаки. В случае возникновения отличия в окраске ягод для дифференциации 
возможно использовать полиморфизм локуса гена VvMybA1, при изменении во вкусе и аромате ягод – в локусе гена 
VvidXS, при изменении лигнификации семян – в локусе гена VviAGL11, при повышении устойчивости к заболеваниям 
– в локусах соответствующих генов резистентности.
Ключевые слова: молекулярная генетика; сорт; генотипирование; SSR-маркер; сортогруппа; соматическая му-
тация; дифференциация клонов; фактор транскрипции VvMybA1.
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Abstract. The identification of grapes related to the most widespread wine varieties of west-European origin was carried out 
using molecular-genetic and ampelographic methods. Genotyping of samples was provided using 9- nuclear and 3-chloroplast 
microsatellite markers. Basing on the profiles obtained according to the VIVC database, it was established that Sample No. 2 is 
a ‘Cabernet-Sauvignon’ variety, and Sample No. 4 is a ‘Rieslaner’ variety. The profile of Sample No. 1 coincides with the ‘Merlot’ 
profile, except for the difference in 2 base pairs (bp) in one allele of the VVMd27 locus, which can be explained by a rare case 
of mutation in microsatellite sequence, and is not a sufficient reason to insist that Sample No. 1 and the ‘Merlot’ are different 
varieties. The genetic profiles of Samples No. 3 and No. 6 corresponded to the varieties of ‘Tempranillo’ group, No. 5 - to the 
varieties of ‘Rhein Riesling’ group, and No. 7 - to the varieties of ‘Pinot Noir’ group. The varieties of the groups, obtained as a 
result of somatic mutations (mainly associated with color of berries), had the same profile. The ampelographic method confirmed 
the origin of samples in the mentioned groups of varieties. Using of 6-9-SSR-markers in combination with ampelographic methods 
to identify the varieties of groups allows obtaining reliable results without increasing the cost of work. However, differentiation of 
clones and varieties in groups with only SSR-markers will require a significant increase in their number by 1–2 orders, or using 
of highly variable SSR-markers, such as VRG (Vitis riparia Götzhof). Thus, a more targeted search for polymorphisms directly in 
genes responsible for certain economically valuable traits is advisable. In case of occurrence a difference in the color of berries, 
it is possible to use for differentiation the polymorphism of VvMybA1 gene locus, when flavor and aroma of berries change – to 
use the VvidXS gene locus, when seed lignification changes - the VviAGL11 gene locus, when disease resistance increases - the 
loci of the corresponding resistance genes.
Key words: molecular genetics; variety; genotyping; SSR-marker; group of varieties; somatic mutation; differentiation 
of clones; factor of transcription VvMybA1.
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Введение
для получения высококачественных марок вин, 

которые были бы ценимы и востребованы на внутрен-
нем и внешнем рынках, используются строго опреде-
ленные элитные сорта винограда. Виноделие является 
классической отраслью, в которой производители и 
потребители часто предпочитают признанные сорта 
винограда, традиционно связываемые с качеством 
вина и являющиеся основой самых известных и доро-
гих вин. В связи с этим важность достоверной и одно-
значной идентификации сортов и клонов винограда в 
винодельческой отрасли трудно переоценить.

К наиболее распространенным элитным техни-
ческим сортам винограда в мире относятся сорта за-
падно-европейского происхождения. Более 50% пло-
щадей мировых виноградников в винодельческой 
отрасли занимают 16 сортов, первые 14 из которых 
французского, испанского и итальянского происхож-
дения [1]. 

Правильная идентификация сортов необходима в 
работе питомниководческих и селекционных центров 
для определения чистосортности посадочного мате-
риала и соответствия его заявленному сорту, для уточ-
нения родительских форм, восстановления автохтон-
ных сортов и сохранения генетического разнообразия 
винограда.

традиционно идентификация сортов и клонов ви-
нограда производится ампелографическими метода-
ми. однако это затруднено сортовым разнообразием. 
В настоящее время количество сортов определяется 
между 6 000 и 10 000 [2]. существует множество сино-
нимов и омонимов сортов, что осложняет идентифи-
кацию на основе фенотипических признаков. Кроме 
того наблюдается широкая изменчивость различных 
образцов винограда из-за разных условий произрас-
тания и высокого полиморфизма, проявляемого этим 
видом.

надежный метод идентификации и дифференци-
ации сортов появился с разработкой молекулярных 
днК-маркеров, которые позволяют быстро и точно 
идентифицировать образцы независимо от условий 
окружающей среды или стадии роста растений. среди 
днК-маркеров микросателлитные SSR-маркеры яв-
ляются наиболее полезными при идентификации со-
ртов винограда. SSR-маркеры позволяют точно иден-
тифицировать сорта, изучать и подтверждать их про-
исхождение, выявлять синонимы, омонимы и примеси 
в ампелографических коллекциях. В настоящее время 
методы молекулярно-генетической идентификации 
генотипов винограда на основе SSR-полиморфизма 
признаны наиболее достоверными [2–4].

Микросателлитные маркеры или SSR-маркеры 
(повторы простых последовательностей) – это вари-
абельные участки днК, представляющие собой тан-
демные повторы коротких (1–6 парой нуклеотидов) 
единиц, фланкированные консервативными участка-
ми. они часто встречаются и довольно равномерно 
распределены по всему геному эукариот. Маркеры 
на основе микросателлитов монолокусны, мульти-
аллельны, кодоминантны и благодаря этим харак-
теристикам стали предпочтительными маркерами 

для идентификации растений. Микросателлитные 
последовательности имеют относительно высокую 
частоту мутаций, что приводит к увеличению числа 
аллелей и, следовательно, к высокому уровню поли-
морфизма [5, 6].

Полиморфизм микросателлитных маркеров вы-
ражается в различном количестве повторов и прояв-
ляется в виде разных длин аллелей локусов. Этот тип 
полиморфизма обнаруживается путем амплификации 
фрагмента днК с помощью ПЦР и измерения его 
длины методом электрофореза высокого разрешения.

совокупность у микросателлитных маркеров ал-
лелей определенной длины, выраженной в парах ну-
клеотидов (п.н.), специфична для каждого сорта вино-
града и однозначно идентифицирует сортовую при-
надлежность образца.

научными учреждениями европейского проекта 
«GENRES 081», с целью стандартизации процедуры 
идентификации сортов винограда, были выбраны 6 
наиболее информативных, полиморфных микросател-
литных маркеров: VVS2, VVMD5, VVMD7, VVM27, 
VrZAG62 и VrZAG79, которые можно рассматривать 
как необходимый минимальный набор в работах по 
генотипированию сортов винограда [2, 7].

В европейском проекте «GrapeGen06», одной из 
целей которого было внедрение точной идентифи-
кации сортов винограда, количество маркеров было 
увеличено до 9-ти с добавлением ещё трех: VVMD25, 
VVMD28, VVMD32. Эти 9 ядерных микросателлит-
ных маркеров являются стандартным набором марке-
ров в международно признанной системе идентифи-
кации сортов винограда [2, 3, 6].

для определения сортовой принадлежности об-
разца по его генотипу используется находящаяся в 
открытом доступе международная база данных «Vitis 
International Variety Catalogue» (VIVC), где представ-
лены генетические профили сортов по 9-ти стандарт-
ным ядерным SSR-локусам, а также при наличии ин-
формации – указан хлоротип сорта [3, 8].

У западно-европейских сортов винограда харак-
терно наличие сортогрупп (Пино, Мерло, темпрани-
льо и т.д.), в которые входит множество сортов и кло-
нов, полученных в результате соматических мутаций, 
что затрудняет идентификацию.

В данном исследовании у представителя сорта 
Мерло был выявлен и рассмотрен редкий, но возмож-
ный случай мутации длины аллеля у одного из 9-ти 
стандартных микросателлитных маркеров. также 
впервые комплексно были рассмотрены вопросы по 
вероятности дифференциации клонов и сортов в со-
ртогруппах с помощью 9-ти микросателлитных мар-
керов, о  необходимом количестве микросателлитных 
маркеров для частичной и полной дифференциации 
клонов, а также представлен целенаправленный поиск 
полиморфизмов с помощью внутригенных маркеров.  

для исследуемых западно-европейских сортов 
проведен сравнительный анализ различной степени 
полиморфизма генетических профилей по 9-ти  ми-
кросателлитным маркерам у сортов, полученных в ре-
зультате соматических мутаций, и сортов, выведенных 
при скрещивании близкородственных форм. 
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Целью данной работы является рассмотрение 
особенностей идентификации западно-европейских 
технических сортов с помощью молекулярно-генети-
ческих SSR-маркеров и ампелографических методов и 
изучение возникающих проблемных вопросов, в том 
числе поиск решений дифференциации клонов и со-
ртов в сортогруппах путем применения SSR- и вну-
тригенных маркеров.

Объекты и методы исследований
образцы сортов винограда, предположительно 

западно-европейского происхождения, были пред-
ставлены для идентификации винодельческим хозяй-
ством (Бахчисарайский район, Республика Крым).

Выделение днК из свежих листьев винограда 
осуществляли модифицированным стАБ-методом 
(2%) [9]. Количество и чистоту выделенной днК 
определяли на спектрофотометре BioPhotometer plus 
(Eppendorf, сША).

для генотипирования сортов использовали 9 
ядерных (nSSR): VVS2, VVMD5, VVMD7, VVMD25, 
VVMD27, VVMD28, VVMD32, VrZAG62 иVrZAG79 и 
3 хлоропластных (cpSSR) микросателлитных локуса: 
ccmp3, ccmp5, ccmp10 [6, 7, 10]. Каждый прямой прай-
мер SSR-маркеров был помечен на 5’-конце флуорес-
центными метками (6-FAM, 6-TAMRA или 5-R6G). 
Праймеры были синтезированы в ооо «синтол» (г. 
Москва).

Мультиплексную ПЦР проводили на амплифика-
торе T100 (BIO-RAD, сША) при следующих услови-
ях: 1) денатурация при 95 °C  – 5 мин.; 2) 35 циклов: 
при 95 °C – 30 с (денатурация); 58,5 °C – 30 с (отжиг); 
72 °C – 45 с (элонгация) 3) при 72 °C – 15 мин. (оконча-
тельная элонгация). Амплификация была проведена в 
общем реакционном объеме 15 мкл, c использованием 
2,5-кратной реакционной смеси (ооо «синтол»), в 
реакцию брали 20 нг днК. 

Разделение продуктов амплификации выполняли 
методом капиллярного электрофореза на генетиче-
ском анализаторе ABI 3130 (Applied Biosystems, сША) 
в полимере ПдМА-6 (ооо «синтол»). определение 
длин аллелей проводили в программном приложении 
GeneMapper (Version 4.0), относительно размерного 
стандарта GS400HD Rox (Applied Biosystems, сША). 
стандартизация размеров аллелей была выполнена с 
использованием распространенных референсных со-
ртов согласно рекомендациям VIVC [8].

идентификацию представленных образцов с по-
мощью ампелографических методов проводили по ос-
новным биолого-морфологическим характеристикам 
согласно методике ампелографического описания [11, 
12].

Обсуждение результатов
Полученные результаты генотипирования 7-ми 

образцов были сопоставлены по размерам аллелей 
9-ядерных микросателлитных локусов и хлоротипу с 
генотипами сортов, содержащимися в международ-
ной базе VIVC [8] (табл.).

Образец №1. По результатам генотипирования 
выяснилось, что все аллели 9-ти SSR-маркеров и хло-
ротип идентифицируемого образца № 1 соответству-
ют профилю сорта Merlot noir (№ 7657) базы VIVC 

или Мерло, согласно «Государственному реестру се-
лекционных достижений, допущенных к использова-
нию» (далее Гос. реестр), за исключением меньшего 
аллеля локуса VVMD27 (табл.). У образца №1 его дли-
на составляет 188 п.н., у сорта Merlot noir – 190 п.н. 
(рис.). такое различие можно объяснить мутацией в 
микросателлитной последовательности, которая воз-
никла из-за проскальзывания днК-полимеразы во 
время репликации на один повторяющийся мотив [5]. 
локус VVMD27 имеет динуклеотидный мотив (CT)n, 
а его аллели обычно различаются на 2 п.н.

Различие в одном аллеле не является достаточным 
основанием утверждать, что идентифицируемый об-
разец не принадлежит соответствующему сорту. В ра-
боте Ibanez с соавт. при генотипировании двух древ-
них сортов с Кипра и Греции, считающихся синони-
мами сорта Коринка черная, было выявлено различие 
на 2 п.н. в одном аллеле локуса VVMD7 [13], что не 
повлияло на сортоопределение.

так как данная мутация произошла в некодирую-
щей части генома, то она не может повлечь изменений 
в фенотипе растения. По ампелографическим призна-
кам образец № 1 полностью соответствует сорту Мер-
ло.

сорт Merlot gris (№ VIVC 7656) считается сома-
тической мутацией сорта Merlot noir и отличается 
от данного сорта при сравнении генотипов по 8 SSR-
маркерам по одной аллели маркера VVMD27 и по 
двум аллелям VrZAG79 на 2 п.н. (табл.) [8, 14].

Образец № 2. Выявлено полное совпадение по 
9-ти SSR-маркерам и хлоротипу D [10] идентифици-
руемого образца № 2 с сортом Cabernet Sauvignon (№ 
VIVC 1929) по данным базы VIVC или Каберне-со-
виньон (согласно Гос. реестру).

В базе VIVC отсутствуют данные о микросател-
литных профилях сортов, произошедших от Каберне-
совиньон в результате соматических мутаций (кло-
нов), например профиль Malian (№ VIVC 22608). По 
ампелографическим признакам образец № 2 соответ-
ствует сорту Каберне-совиньон.

Образцы № 3 и № 6. По 9-ти SSR-маркерам иден-
тифицируемых образцов     № 3 и № 6 установлено 
полное совпадение с сортами: Tempranillo tinto (№ 
VIVC 12350) или темпранильо (согласно Гос. рее-
стру), Tempranillo gris (№ VIVC 24703) и Tempranillo 
blanco (№ VIVC 25057). Tempranillo gris и Tempranillo 
blanco являются соматическими мутациями сорта 
Tempranillo tinto. Хлоротип A образцов № 3 и № 6 
совпадает с указанным в базе VIVC хлоротипом для 
Tempranillo tinto. По ампелографическим признакам 
образцы № 3 и № 6 соответствуют сорту темпранильо.

Образец №4. По 9-ти SSR-маркерам идентифи-
цируемого образца № 4 установлено полное совпаде-
ние с сортом Rieslaner (№ VIVC 10073) или Рисланер 
(согласно Гос. реестру). Хлоротип сорта Рисланер в 
базе VIVC отсутствует. Генетические профили клонов 
сорта Рисланер в базе VIVC также отсутствуют. По 
ампелографическим признакам образец № 4 соответ-
ствует сорту Рисланер.

Образец №5. По 9-ти SSR-маркерам идентифици-
руемого образца № 5 установлено полное совпадение 
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с сортами Riesling rot (№ VIVC 10076) и Riesling weiss 
(№ VIVC 10077) или Рислинг рейнский (согласно Гос. 
реестру). идентифицированный хлоротип А совпада-
ет с указанным в базе VIVC хлоротипом сорта Riesling 
weiss. Riesling rot является соматической мутацией 
окраски кожицы ягод Riesling weiss. По ампелографи-
ческим признакам образец № 5 соответствует сорту 
Рислинг рейнский.

сорт Geilweilerhof R.S. 276-2 (№ VIVC 4593) полу-
чен скрещиванием Riesling weiss х Riesling weiss и раз-
личается от родительской формы по двум аллелям: од-
ной аллелью в VVMD27 и одной аллелью в VrZAG79 
(табл., выделено жирным шрифтом). По этим локу-
сам, в отличие от родителей, сорт Geilweilerhof R.S. 
276-2 гомозиготен. 

Образец №7. По 9-ти SSR-маркерам идентифици-
руемого образца № 7 установлено полное совпадение 
профилей в базе VIVC с 10-ю сортами: Pinot blanc (№ 
9272) или Пино белый (согласно Гос. реестру), Pinot 
cioutat (№ 9274), Pinot gris (№ 9275) или Пино се-
рый (согласно Гос. реестру), Pinot meunier (№ 9278), 
Pinot precoce noir (№ 9280),  Pinot teinturier (№ 9283), 
Pinot violet (№ 9285), Pinot noir (№ 9279) или Пино 
черный (согласно Гос. реестру), Meunier court maille 
(№ 17489), Samtrot (№ 22292). наиболее известные и 
далее рассмотренные сорта представлены в таблице. 
идентифицированный хлоротип А совпадает с ука-
занными в базе VIVC хлоротипами этих сортов. По 

ампелографическим признакам образец № 7 соответ-
ствует сорту Пино черный.

Первые семь сортов, в том числе и Pinot meunier, 
считаются соматической мутацией Pinot noir, послед-
ние два сорта (Meunier court maille и Samtrot) –мута-
цией Pinot meunier. существуют и другие произво-
дные сорта, такие как Pinot a fleurs doubles (№ 15082), 
Pinot rouge (№ 17341), однако их микросателлитный 
профиль не указан.

некоторые широко распространенные традици-
онные сорта, такие как сорта группы Пино, демон-
стрируют высокую степень изменчивости [15]. Более 
чем 50 клонов Пино черный официально признаны во 
Франции по сравнению только с 25-ю из более широ-
ко культивируемого сорта Каберне-совиньон.

для сравнения наиболее возможной близости ге-
нотипов сортов, полученных в результате скрещива-
ния, и сортов, полученных в результате соматических 
мутаций, в таблице ниже приведены максимально 
приближенные по генетическому профилю сорта к 
Пино черный. Это его потомки, полученные в резуль-
тате скрещивания сортов Пино с сортами, близкими к 
нему по генетическому профилю: Deckrot (Pinot gris x 
Teinturier), Carminoir (Pinot noir x Cabernet sauvignon) 
и Pinot salomon (Pinot x Elbling). Микросателлитный 
профиль сорта Deckrot отличается от Pinot noir в 
трех SSR-маркерах по одной аллели, сорта Carminoir 
и Pinot salomon – в четырех SSR-маркерах по одной 

Рис. микросателлитный профиль по 9-ядерным и 3-хлоропластным SSR-маркерам идентифицируемого образа № 1, 
соответствующего профилю сорта мерло за исключением первого аллеля маркера VVMd27 (меньше на 2 п.н.). на выноске – 
увеличенное изображение аллелей маркера VVMd27.
Fig. Microsatellite profile for 9-nuclear and 3-chloroplast SSR-markers of the identified Sample No. 1, corresponding to the profile of 
the ‘Merlot’ variety, with the exception of the first allele of the VVMd27 marker (by 2 bp less). The leader shows enlarged image of the 
VVMd27 marker alleles.
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аллели  при полной идентичности профиля у сортов, 
полученных в результате соматических мутаций. 

сорта с изменившейся окраской кожицы ягод в 
результате соматической мутации хорошо различа-
ются фенотипически от своих исходных сортов, но 
показывают идентичный молекулярный профиль при 
анализе с помощью микросателлитных маркеров.

для дифференциации в базе VIVC сорта Кабер-
не-совиньон от всех остальных сортов винограда до-
статочно было значений аллелей двух SSR-маркеров 
(VVS2, VVMD5), сорта Рисланер – значений алле-
лей трех SSR-маркеров (VVS2,VVMD5,VVMD7), для 
дифференциации сортогруппы Мерло достаточно 
значений аллелей только двух SSR-маркеров (VVS2, 
VVMD5), сортогруппы темпранильо и Рислинг– зна-
чений аллелей трех SSR-маркеров ( VVS2, VVMD5, 
VVMD7), сортогруппы Пино – значений аллелей 
четырех SSR-маркеров (VVS2,VVMD5, VVMD7, 
VVMD27). таким образом, идентификация сортов, 
полученных в результате скрещиваний,  с помощью 
девяти SSR-маркеров не вызывала затруднений. В на-
шей работе для идентификации сортов и сортогрупп 
достаточно было использовать от двух до четырех 
SSR-маркеров (VVS2,VVMD5, VVMD7, VVMD27).

однако необходимо учитывать редкую возмож-
ность различия в одном из аллелей какого-либо из 
девяти локусов на 2 п.н. в результате мутации, как в 
случае с идентификацией образца № 1. даже близко-
родственные сорта с наиболее близкими генетически-
ми профилями, в отличии от клонов, различаются в 
одном аллеле по 3–4-м SSR-локусам из девяти более 
чем на 2 п.н. (табл.). использование хлоротипа для 
идентификации оказалось излишним. Разделение со-
ртов (клонов), полученных в результате соматических 
мутаций, девятью SSR-маркерами не дало положи-
тельных результатов, кроме исключения в случае с со-
ртами Мерло и Мерло серый (табл.).

Потребность в идентификации и дифференциа-
ции клонов возрастает из-за необходимости правовой 
защиты достижений селекционеров [16]. Первое до-
казательство полиморфизма клонов винограда было 
получено с использованием мультилокусного метода 
AFLP (Cervera et al.) [5]. некоторые исследования с 
использованием SSR-маркеров по дифференциации 
сортов, полученных в результате соматических мута-
ций, а также  клонов не дали удовлетворительных ре-
зультатов, на основании чего был сделан вывод, что 
микросателлитные маркеры не подходят для клональ-
ной дифференциации [16, 17, 18].

Применение SSR-маркеров для дифференциации 
сортов и клонов сортогруппы Пино было малоэффек-
тивным. так в работе Regner с соавт. при помощи 34-х 
SSR-маркеров не удалось различить сорта Пино бе-
лый, Пино серый, Пино черный, а также Пино нуар 
прэкок и их клоны, кроме сорта самтрот. Полимор-
физм между клонами Пино был выявлен при помощи 
118 маркеров RAPD. [15, 16] 

В исследованиях Hocquigny S. с соавт. с исполь-
зованием 49-ти микросателитных маркеров (VVS, 
VVMD, VMC, VRZAG) для оценки генетического 
разнообразия в коллекции из 145 образцов, принад-

лежащих сортам Пино серый, Пино черный, Пино 
белый, Пино Менье и Пино Моур – 95 клонов (65%) 
имели один и тот же генотип. В оставшихся 45 клонах 
проявлением полиморфизма было появление третьего 
и четвертого аллелей, отражающего химерное состо-
яние растений. и только у 5 клонов одна из аллелей 
была увеличена на 2 п.н. [5].

согласно результатам  Regner с соавт., при помо-
щи 35-ти SSR-маркеров (VVS, VVMD и VRZAG) не 
удалось обнаружить полиморфизм у 13 клонов Пино 
черный, которые имели морфологические и агроно-
мические различия [19].

В ряде работ, где для дифференциации сортов в 
сортогруппах и клонов других западно-европейских 
сортов применялось небольшое количество SSR-
маркеров, были получены отрицательные результа-
ты. так с помощью 9 микросателитных маркеров 
(VVS, VVMD) не удалось выявить полиморфизм у 
24 клонов сорта траминер, в отличие от методов AFLP 
и MSAP  [20]. В сортогруппах Мерло, Шасла, трами-
нер, Пино, содержащих по 2–3 сорта, различающихся 
окраской ягод, при использовании 14 SSR-маркеров 
(VVS, VVMD, VRZAG) различий в размере аллелей 
внутри сортогрупп также выявлено не было [21].

В исследовании Meneghetti с соавт. была изучена 
генетическая изменчивость 53 генотипов (клонов) 
Гренаш (Гарнача), происходящих из разных районов 
италии, Франции и испании с различными местны-
ми названиями, где этот сорт культивировался на про-
тяжении нескольких веков. При использовании 14-ти 
SSR-маркеров (VVS, VVMD, VMC, VRZAG, ISV), был 
установлен общий генетический профиль без измене-
ний в аллельном составе с выявлением в четырех об-
разцах дополнительного аллеля в одном из маркеров 
(химерное состояние). Помимо микросателлитного 
анализа, было проведено исследование с исполь-
зованием молекулярных маркеров AFLP, SAMPL и 
M-AFLP. только с помощью маркеров M-AFLP  уда-
лось дифференцировать все образцы, при этом было 
получено 2391 продукт амплификации с тремя си-
стемами молекулярных маркеров: 795 – AFLP, 608 – 
SAMPL и 988 – M-AFLP. [22].

только в нескольких работах микросателлитные 
локусы позволили различить клоны одного и того же 
сорта (Ibanez и др.; Merdinoglu и др. 2000; Regner и 
др.) [5, 13, 15]. В работе Ibanez и др. по генотипирова-
нию двух древних сортов с Кипра и Греции, считаю-
щихся синонимами сорта Коринка черная, 16-ю SSR-
маркерами (VVS, VVMD, VRZAG) было выявлено 
различие в одном аллеле одного локуса. При исполь-
зовании RAPD-анализа с 11 праймерами полимор-
физма генотипов не выявлено [13].

При использовании малого количества SSR-
маркеров (9–14 шт.), полиморфизм, за некоторым 
исключением, выявить не удается, при увеличении 
числа локусов возможна частичная дифференциация 
клонов.

таким образом, дифференциация клонов и со-
ртов, полученных в результате соматических мутаций, 
ограничена не применяемым типом днК-маркера, 
а количеством используемых локусов. В случае ис-
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пользования только SSR-маркеров, по-видимому, их 
количество, за редким исключением, должно дости-
гать от 50-ти до нескольких сотен, что ведет к увели-
чению трудоемкости и стоимости анализа. Примене-
ние более вариабельных локусов VRG (Vitis Riparia 
Götzhof ), по сравнению с другими SSR-маркерами 
винограда,  должно сократить трудозатратность [19].

При помощи 11-ти VRG-маркеров были успешно 
дифференцированы 13 клонов Пино черный. Марке-
ры VRG дали разные аллельные профили и позволили 
провести клональную идентификацию. Полиморфиз-
мы  SSR- локусов проявлялись в образовании новых 
аллелей разного размера, нулевых аллелей, в добавле-
нии третьего или четвертого аллеля из-за химеризма. 
для клональной идентификации будет очень полезно 
использование SSR-маркеров, таких как VRG, кото-
рые маркируют более высоковариабельные области в 

геноме [19].
Рассмотренные случаи (Ibanez и др.; Hocquigny 

S. и др.; Meneghetti с соавт.) были связаны с сортами 
(клонами), изолированно культивировавшимися про-
должительное время,  иногда столетиями, что приво-
дило к накоплению у них мутаций, которые позво-
ляют их дифференцировать [5, 13, 22]. Фактически, 
большинство традиционных технических западно-ев-
ропейских сортов, используемых сейчас, были получе-
ны несколько столетий назад и с тех пор вегетативно 
размножаются. если говорить о выделении клона на 
винограднике в результате селекции в настоящее вре-
мя, период расхождения для накопления мутаций с 
соседним растением будет минимальным, что значи-
тельно усложнит процесс дифференциации.

Рассмотренные в данном исследовании сорта 
групп Мерло, темпранильо, Рислинг и Пино, полу-

Генотип иденти-
фицируемой формы/ 
Генотип базы VIVC

VVS2 VVMD5 VVMD7 VVMD25 VVMD27 VVMD28 VVMD32 VrZAG62 VrZAG79 Хло-
ротип

1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2
Образец №1 139 151 228 238 239 247 239 249 188 192 228 234 240 240 194 194 259 259 C
MERLoT NoIR 139 151 228 238 239 247 239 249 190 192 228 234 240 240 194 194 259 259 С
MERLoT GRIS (m) 139 151 228 238 239 247 239 251 190 192 228 234 - - 194 194 257 257 -
Образец №2 139 151 234 242 239 239 239 249 176 190 234 236 240 240 188 194 247 247 D
CABERNET SAUVIGNoN 139 151 234 242 239 239 239 249 176 190 234 236 240 240 188 194 247 247 D
Образец №3 143 145 238 238 239 253 241 255 184 184 258 258 250 252 196 200 247 251 A
Образец №6 143 145 238 238 239 253 241 255 184 184 258 258 250 252 196 200 247 251 A
TEMPRANILLo TINTo 143 145 238 238 239 253 241 255 184 184 258 258 250 252 196 200 247 251 А
TEMPRANILLo GRIS (m) 143 145 238 238 239 253 241 255 184 184 258 258 250 252 196 200 247 251 -
TEMPRANILLo  
BLANCo (m) 143 145 238 238 239 253 241 255 184 184 258 258 250 252 196 200 247 251 -
Образец №4 151 151 228 228 243 249 249 249 182 195 228 236 272 272 188 204 243 249 D
RIESLANER 151 151 228 228 243 249 249 249 182 195 228 236 272 272 188 204 243 249 -
Образец №5 143 151 228 236 249 257 249 255 182 190 228 234 252 272 194 204 243 245 A
RIESLING WEISS 143 151 228 236 249 257 249 255 182 190 228 234 252 272 194 204 243 245 А
RIESLING RoT (m) 143 151 228 236 249 257 249 255 182 190 228 234 252 272 194 204 243 245 -
GEILWEILERHoF R.S. 
276- 2 (RxR) 143 151 228 236 249 257 249 255 190 190 228 234 252 272 194 204 245 245 -
Образец №7 137 151 230 240 239 243 239 249 186 190 218 236 240 272 188 194 239 245 A
PINoT NoIR 137 151 230 240 239 243 239 249 186 190 218 236 240 272 188 194 239 245 А
PINoT BLANC (m) 137 151 230 240 239 243 239 249 186 190 218 236 240 272 188 194 239 245 А
PINoT GRIS (m) 137 151 230 240 239 243 239 249 186 190 218 236 240 272 188 194 239 245 А
PINoT PRECoCE NoIR 
(m) 137 151 230 240 239 243 239 249 186 190 218 236 240 272 188 194 239 245 А
PINoT MEUNIER (m) 137 151 230 240 239 243 239 249 186 190 218 236 240 272 188 194 239 245 А
MEUNIER CoURT 
MAILLE (m/m) 137 151 230 240 239 243 239 249 186 190 218 236 240 272 188 194 239 245 А
SAMTRoT (m/m) 137 151 230 240 239 243 239 249 186 190 218 236 240 272 188 194 239 245 А
DECKRoT (PxX) 137 151 230 240 239 243 249 249 190 190 218 236 240 272 188 194 245 245 -

PINoT SALoMoN (PxX) 137 151 230 240 239 249 239 249 186 190 228 236 240 240 194 204 239 245 -

CARMINoIR (PxX) 137 151 230 234 239 243 239 249 176 186 236 236 240 272 188 194 239 247 -

Таблица. генотипы идентифицируемых образцов и соответствующих им сортов, содержащихся в международной 
базе VIVC
Table. Genotypes of the identified samples and the corresponding varieties contained in the international VIVC database

Примечания:
m – считается соматической мутацией сорта, указанного выше.
m/m – соматическая мутация сорта Pinot Meunier.
RxR – сорт, полученный в результате скрещивания Riesling weiss х Riesling weiss.
PxX – сорта, полученные в результате скрещивания Pinot с сортами, наиболее близкими по генетическому профилю к Pinot.



131

Особенности идентификации сортов и клонов 
винограда западно-европейского происхождения 

Спотарь Г.Ю., Блинова С.А., Шварцев А.А.,
Алексеев Я.И., Гориславец С.М. 

“Магарач”. Виноградарство и виноделие    2021·23·2

СЕЛЕКЦИЯ и
ПИТОМНИКОВОДСТВО

ченные в результате соматических мутаций и демон-
стрировавшие одинаковый генетический профиль, 
отличались в основном окраской кожицы ягод. В 
связи с чем, для их дифференциации считаем целе-
сообразным искать геномные различия между этими 
сортами (клонами) не в случайных мутациях во всем 
геноме, а в кодирующей части генома – генах, отвеча-
ющих непосредственно за проявление определенных 
хозяйственно ценных признаков, в данном случае –  
окраски ягод.

В этом направлении был проведен ряд исследова-
ний, направленных на изучение изменения в промо-
торной области гена фактора транскрипции VvMybA1, 
регулирующего окраску ягод винограда. Встраивание 
ретротранспозона Gret1 в промотор VvMybA1 блоки-
рует транскрипцию гена ufgt, кодирующего ключевой 
фермент в пути биосинтеза антоцианов, что приводит 
к фенотипу белой окраски ягод [1, 23, 24].

для дифференциации сортов, полученных в ре-
зультате соматических мутаций и имеющих разную 
окраску ягод, в работе Bodor и др. использовались 
три олигонуклеотидных праймера для обнаружения 
вставки ретротранспозона Gret1. сорта в сортогруп-
пе Шасла удалось дифференцировать по наличию или 
отсутствию ретротранспозона Gret1, в то время как 
сорта в сортогруппах Мерло, траминер оставались 
неотличимы. также удалось отделить сорт Пино бе-
лый от остальных сортов сортогруппы Пино [21].

В работе Giannetto  и др. был предложен простой, 
недорогой и быстрый диагностический инструмент 
для распознавания соматических вариаций окраски 
кожицы ягод, на основе трех пар праймеров для ана-
лиза промоторной области VvMybA1. Удалось распоз-
нать не только белые сорта в сортогруппах, но и диф-
ференцировать сорта с черной окраской ягод от менее 
окрашенных с помощью количественных методов 
анализа, в частности Пино черный от Пино серый, 
Канайоло неро от Канайоло розе, Мерло от Мерло се-
рый и Мерло розе [23].

В работе (Migliaro D. и др.) был предложен набор 
из 11-ти SSR-маркеров для идентификации сортов ви-
нограда с измененной окраской кожицы ягод в резуль-
тате мутации, который подходит для сортов группы 
Пино [25].

В данной статье рассмотрена идентификация наи-
более распространенных в мире технических сортов 
винограда западно-европейского происхождения, 
для которых характерно наличие сортогрупп и кло-
нов, затрудняющих идентификацию. При изучении 
менее известных сортов, например среднеазиатских, 
возникает иное затруднение в связи с отсутствием ге-
нетических профилей данных сортов в базах данных.

Выводы
1. Выявление при идентификации сортов разли-

чия в 2 п.н. в одной из аллелей любого SSR-маркера 
между генотипом исследуемого образца и генотипом 
из базы сортов не является достаточным основанием 
утверждать, что идентифицируемый образец не при-
надлежит соответствующему сорту, и объясняется до-
вольно редким для стандартных 9-ти SSR-маркеров 
случаем мутации в микросателлитной последователь-

ности.
2. использование для идентификации сортов 6–9-

ти SSR-маркеров, в сочетании с ампелографическими 
методами является наиболее оптимальным вариан-
том, позволяющим получить достаточно точные ре-
зультаты без удорожания работ. В случае совпадения 
генетического профиля идентифицируемого образца 
с профилем нескольких сортов, полученных в резуль-
тате соматических мутаций, как в сортогруппах запад-
но-европейских сортов, образец идентифицируется 
по фенотипическому признаку окраски ягод, так как 
большинство таких сортов в группах различается ва-
риабельностью этого признака.

3. дифференциация клонов и сортов, получен-
ных в результате соматических мутаций, только SSR-
маркерами потребует значительного увеличения их 
количества предположительно от 50-ти до нескольких 
сотен либо использования для анализа высоковариа-
бельных SSR-маркеров, таких как VRG.

4. для дифференциации клонов и сортов, полу-
ченных в результате соматических мутаций, целесоо-
бразен более целенаправленный поиск полиморфизма 
непосредственно в генах, отвечающих за возникнове-
ние у клона или сорта определенных хозяйственно 
ценных признаков. В случае отличия клона или сорта 
окраской ягод для дифференциации возможно ис-
пользовать полиморфизм локуса гена VvMybA1, при 
изменении во вкусе и аромате ягод – в локусе гена 
VviDXS, при изменении лигнификации семян – в ло-
кусе гена VviAGL11, при повышении устойчивости к 
заболеваниям – в локусах соответствующих генов ре-
зистентности.
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