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История виноградарства на Дону насчитывает не-
сколько веков, местные сорта винограда многооб-
разны и специфичны.  Микросателлитные маркеры 
широко используются для генотипирования сортов 
и подвоев винограда, при изучении происхождения 
сортов и анализе их родословной. Целью иссле-
дования было изучение выборки редких и мало-
распространенных автохтонных донских сортов и 
сравнение их с другими аборигенными донскими 
генотипами на основе данных ДНК-анализа. В 
исследования включены 23 стародавних донских 
сорта. Генотипирование проводили методом микро-
сателлитного профилирования. В исследовании 
использовали микросателлитные маркеры (SSR), 
рекомендованные в качестве основного мини-
мального набора для ДНК-паспортизации сортов 
вида Vitis vinifera L.: VVMD5, VVMD7, VVMD27, 
VVS2, VrZAG62 и VrZAG79. По результатам прове-
денного анализа все изученные образцы показали 
сорт-специфическую комбинацию аллелей в иден-
тифицированных ДНК-профилях.  Количество вы-
явленных аллелей составило в среднем 8 аллелей/
локус. Наибольший полиморфизм в исследовании 
этой группы донских сортов был обнаружен в 
локусе VVMD5: идентифицировано 10 аллелей на 
локус, наименьшее - в локусе VrZAG62: 6 аллелей/
локус. Основываясь на данных SSR-анализа, сте-
пень генетического сходства сортов оценивали с 
использованием метода UPGMA. Кластерный ана-
лиз матрицы генетических дистанций, созданный 
на основе выявленных значений аллелей в шести 
микросателлитных локусах исследуемых сортов, 
определил несколько групп генотипов. Сорт Крас-
ностоп золотовский выделился в отдельную ветвь, 
что указывает на различия между этим генотипом 
и другими сортами исследуемой выборки. Наивыс-
ший уровень генетического сходства наблюдался 
между следующими парами сортов: Крестовский 
и Бургундский, Шилохвостый и Мушкетный, Кум-
шацкий черный и Ефремовский.
Ключевые слова: Vitis vinifera L.; аборигенные 
донские сорта винограда; SSR-маркеры; генети-
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The history of viticulture on the Don goes back several centuries. Local 
grapevine varieties are diverse and peculiar. Microsatellite markers are 
widely used in genotyping grapevine cultivars and rootstocks, in grapevine 
origin and breeding background analysis. Our study aimed to examine 
samples of rare and less common autochthonous Don varieties, and com-
pare them with the other aboriginal Don genotypes using DNA data. The 
study involved 23 traditional Don varieties. The genotyping was done by 
microsatellite profiling. The study used microsatellite (SSR) markers recom-
mended as the basic minimum set for DNA-certification of the genotypes of 
Vitis vinifera L.: VVMD5, VVMD7, VVMD27, VVS2, VrZAG62 and VrZAG79. 
Based on the findings, all the studied samples demonstrated variety-specific 
combination of alleles in the identified DNA profiles. The number of detected 
alleles on average was 8 alleles/locus. The greatest polymorphism in the 
studied group of Don varieties was detected in VVMD5 locus: 10 alleles 
per locus were identified, the smallest in VrZAG62 locus: 6 alleles/locus. 
UPGMA method was used to assess the extent of genetic similarity of the 
varieties based on SSR-genotyping data. Based on determined allele values 
of the studied varieties, cluster analysis of the genetic distances matrix 
determined several groups of genotypes. ‘Krasnostop zolotovskiy’ variety 
stood out as a separate branch, which indicates the difference between this 
genotype and the other varieties of the studied sampling. The highest level 
of genetic similarity was observed between the following pairs of varieties: 
‘Krestovskiy’ and ‘Burgundskiy’, ‘Shilohvostyi’ and ‘Mushketnyi’, ‘Kumshat-
skiy chornyi’ and ‘Efremovskiy’.
Key words: Vitis vinifera L.; Don aboriginal grapevine cultivars; SSR-
markers; genetic polymorphism.
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Введение. Генетические ресурсы культурных рас-
тений являются базовыми компонентами, опре-
деляющими продовольственную и экологиче-

скую безопасность каждого суверенного государства, 
в том числе России. Трудно переоценить значимость 
генетических коллекций в целом для науки и для раз-
вития сельского хозяйства. Особую актуальность и 
стратегическую значимость в настоящее время они 
приобрели в связи с нарастающими темпами генети-
ческой эрозии и исчезновением многих сортов, даже 
видов и родов растений. Генетическое разнообразие, 
природное и созданное человеком, является основой 
для выведения новых сортов возделываемых культур, 
в том числе и винограда. 

Местные сорта и дикорастущие виды часто не-
сут ценные для селекции гены, которые могут быть 
востребованными на определённом этапе [1]. Н.И. 
Вавилов писал: «Начиная практическую селекцию, 
необходимо, прежде всего, хорошо знать местный ас-
сортимент. Он должен служить исходным материалом 
для дальнейшего улучшения сортов» [2]. Анализируя 
признаки и свойства местных сортов отдельных вино-
градарских районов, А.М. Негруль установил опре-
деленную закономерность в географическом распро-
странении и различия по морфологическим и хозяй-
ственно ценным признакам, выделив три основные 
эколого-географические группы. Разработанная им 
эколого-географическая классификация сортов вино-
града Vitis vinifera L. является общепризнанной в мире 
и имеет не только систематическое, но также теорети-
ческое и практическое значение в селекции [3, 4].

По вопросу происхождения донских автохтон-
ных сортов мнения сходились на том, что родиной их 
предположительно является Европа: одни сорта мог-
ли быть завезены из Франции, Германии, другие – с 
Балканского полуострова [5]. Некоторые сорта были 
завезены из Крыма и получили на Дону местные на-
звания: Ладанный (Мускат белый), Дурман (Мускат 
константинопольский), Буланый (Джеват кара), Дол-
гий (Кокур белый). Из завезённых сортов распростра-
нение получили наиболее адаптированные к местным 
условиям. Ряд сортов появился путем отбора из само-
всходов в результате свободного опыления. На ста-
ринных донских виноградниках насчитывалось более 
40 различных сортов винограда. Лишь о немногих из 
них можно сказать более или менее определенно, ког-
да и при каких обстоятельствах они начали культиви-
роваться на Дону [6]. 

Сорта винограда под условным названием Бес-
сергеневские (Бессергеневский 1, Бессергеневский 2, 
Бессергеневский 3 и т.д.) были обнаружены в 1949 г. 
при обследовании старых виноградных насаждений 
в станице Бессергеневской Ростовской области. Не-
которые из них оказались уже ранее известными со-
ртами, так Бессергеневский 2 – это сорт Махроватчик. 

Общее происхождение ряда дагестанских и дон-
ских сортов было доказано исследованиями морфоло-
гических признаков [6, 7]. Давние взаимосвязи между 
этими регионами подтверждаются историческими 
сведениями. Так, к донским сортам цимлянской груп-
пы относят по морфотипу и некоторые сорта Дагеста-

на (Чингири кара, Бор кара, Гок ала). 
Происхождение многих древних сортов неизвест-

но, при этом сохранение имеющегося генофонда и 
уточнение его родословной – актуальная задача. Мо-
лекулярно-генетическая идентификация генотипов 
ампелографической коллекции позволяет не только 
узнать её биологическое разнообразие, но также уста-
новить сортосоответствие в сравнении с другими из-
вестными мировыми коллекциями. 

Внедрение в естественно научную практику молеку-
лярно-генетических подходов привело к ускоренному 
изменению и развитию теории эволюции, уточнению 
систематики живых организмов, а также к появлению 
новых технологий в селекции [8]. На современном эта-
пе изучения генетических ресурсов винограда, ДНК-
профили дополняют традиционные ампелографиче-
ские описания и агробиологические характеристики, 
служат основой для достоверной идентификации гено-
типов. Наиболее часто для генотипирования образцов 
винограда используют микросателлитные маркеры, 
которые позволяют идентифицировать сорта, изучать 
их происхождение, выявлять синонимы, омонимы и 
примеси в коллекциях. Ранние работы по генотипиро-
ванию сортов винограда включали различные наборы 
SSR-маркеров, что затрудняло сопоставление и анализ 
результатов разных научных центров. В результате ис-
следования This и др. было выделено шесть наиболее 
информативных, полиморфных микросателлитных 
локусов, которые были рекомендованы для изучения 
генотипов вида Vitis vinifera L. и составили основной 
минимальный набор для ДНК-паспортизации сортов 
винограда [9]. В результатах этой же работы был пред-
ставлен референсный список аллелей наиболее распро-
страненных и известных сортов винограда (Каберне-
Совиньон, Шардоне, Пино нуар, Мерло и др.). 

Множество работ по молекулярно-генетическому 
исследованию сортов винограда посвящено изучению 
именно аборигенного генофонда различных регио-
нов виноградарства в мире [10-18]. Так, результаты 
генотипирования по 21 микросателлитному локусу 
33 стародавних сортов Словении позволили выявить 
несколько форм-синонимов, и при этом опровергнуть 
ранее предполагаемое близкое родство некоторых ге-
нотипов с сортами винограда из соседних стран [12]. 

Среди 55 сортов из шести разных провинций Юж-
ной Анатолии в Турции с помощью SSR-маркерного 
анализа был определён один пример синонимов и че-
тыре сорта-омонима в изучаемой выборке [14]. Таким 
образом, исследование местного генофонда на моле-
кулярно-генетическом уровне позволяет уточнить 
происхождение сортов, определить их генетическое 
сходство как внутри автохтонного материала, так и с 
сортами других регионов. 

По изучению ряда стародавних южнороссийских 
сортов винограда также были проведены молекуляр-
но-генетические исследования [19–25]. Из коллек-
ции Института «Магарач» прогенотипированы 76 
образцов крымских автохтонных сортов винограда с 
использованием 22 ядерных и 3-х хлоропластных ми-
кросателлитных локусов [21].

Среди донских аборигенных сортов есть как ши-
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роко известные и достаточно распространённые со-
рта – Красностоп золотовский, Цимлянский черный, 
Сибирьковый, Пухляковский, так и малораспростра-
ненные – Крестовский, Кумшацкий черный; редкие – 
Брусковатенький, Ефремовский, группа Бессергенев-
ские и даже встречающиеся единичными экземпляра-
ми – Белобуланый, Сильняк, Шампанчик 2, Шампан-
чик константиновский, Шилохвостый. И если распро-
странённые автохтоны можно отнести к достаточно 
изученным сортам, то происхождение редких сортов, 
их генетическая близость к тем или иным группам со-
ртов – открытый вопрос. Создание ДНК-профилей 
сортов и их сравнение позволяет устанавливать род-
ство между генотипами, выделить более близкие и от-
далённые формы.

Новизна представляемого исследования – ДНК-
паспортизация редких донских аборигенных геноти-
пов и изучение на молекулярно-генетическом уровне 
их сходства, в том числе и с другими автохтонными 
сортами, генотипирование которых было проведено 
нами ранее [26, 27].

Цель исследования – ДНК-фингерпринтинг и из-
учение генетического полиморфизма автохтонных 
донских сортов винограда на основе данных микроса-
теллитного генотипирования, сравнение результатов 
исследований с данными других авторов о происхож-
дении сортов.

Материалы и методы исследований. В исследова-
ния включены 23 стародавних донских генотипа Vitis 
vinifera L. Среди них редкие, малораспространенные и 
встречающиеся единичными кустами сорта: Белобу-
ланый, Бессергеневский 1, Бессергеневский 5, Бессер-
геневский 8, Бессергеневский 10, Брусковатенький, 
Бургундский, Бурый, Дурман, Ефремовский, Крестов-
ский, Кумшацкий черный, Мушкетный, Светлолист-
ный, Слитной, Сильняк, Шампанчик 2, Шампанчик 
константиновский, Шампанчик цимлянский, Шилох-
востый, а также широко распространенные и вклю-
ченные в Реестр РФ сорта – Красностоп золотовский, 
Варюшкин, Кумшацкий белый, произрастающие на 
«Донской ампелографической коллекции им. Я.И. 
Потапенко» (г. Новочеркасск). В данной выборке, со-
гласно эколого-географической классификации А.М. 
Негруля [3], присутствуют сорта бассейна Черного 
моря (proles pontica Negr.) – Бессергеневский 5, Варюш-
кин, Дурман, Красностоп золотовский, Кумшацкий 
белый, Кумшацкий черный, Шампанчик константи-
новский; восточной эколого-географической группы 
(proles orientalis Negr.) – Белобуланый, Бессергеневский 
1, Бессергеневский 10, Брусковатенький, Сильняк, 
Слитной, Бурый, Крестовский, Светлолистный; есте-
ственные сеянцы западно-европейских сортов вино-
града (proles occidentalis Negr.) – Бургундский, Шампан-
чик цимлянский; естественные гибриды аборигенных 
и восточных столовых сортов – Ефремовский, Муш-
кетный, Шилохвостый [7]. 

Образцы ДНК для анализа выделяли из смеси 
растительного материала верхушечных листьев мо-
лодых побегов 3–5 типичных растений изучаемого 
сорта. Экстракцию ДНК проводили методом ЦТАБ 
[28]. Генотипирование осуществляли методом микро-

сателлитного профилирования. В исследовании ис-
пользовали микросателлитные (SSR) маркеры – VVS2, 
VVMD5, VVMD7, VVMD27, VrZAG62 и VrZAG79, 
рекомендованные как основной минимальный набор 
для ДНК-паспортизации генотипов Vitis vinifera L. 
[9]. Анализ проводили маркерными парами: VVS2 + 
VVMD7; VVMD27 + VVMD5; VrZAG62 + VrZAG79. 
Указанные пары SSR-маркеров были сформированы и 
апробированы нами ранее с учетом температуры от-
жига праймерных пар и литературных данных о диа-
пазонах размеров амплифицируемых фрагментов по 
конкретным локусам; в одном наборе использовали 
два различных флуоресцентных красителя праймеров 
(FAM, TAMRA, ROX или R6G), что позволяет иден-
тифицировать ПЦР-продукт по каждому конкретно-
му маркеру [23]. Использование мультиплексных пар 
при ДНК-анализе позволяет оптимизировать время и 
расход реактивов, необходимых для работы. 

Проводили ПЦР в конечном объеме смеси 25 мкл, 
содержащей порядка 50 нг геномной ДНК, 1,5 едини-
цы Tag-полимеразы, 1хTag-полимеразного буфера, 
2мМ MgCl2, дезоксинуклеотидтрифосфаты по 0,2 мM 
и 200 мкМ каждого из праймеров. В работе использо-
вали реактивы производства компании «СибЭнзим» 
(Россия); праймерные пары синтезированы в ООО 
«Синтол» (Россия). Амплификацию осуществляли 
прибором Eppendorf Mastercycler gradient (Германия) 
при ранее отработанных оптимальных условиях [24]. 
Разделение продуктов реакции методом капиллярно-
го электрофореза и оценка результатов проведена с 
использованием автоматического генетического ана-
лизатора ABI Prism 3130 и специального программно-
го обеспечения GeneMapper и PeakScanner. Для уточ-
нения размеров амплифицированных фрагментов в 
работе использовали ДНК сортов Шардоне и Кабер-
не-Совиньон, которые несут референсные аллели ис-
следуемых SSR-локусов. 

При оценке результатов микросателлитного ана-
лиза матрица генетических дистанций была постро-
ена с использованием коэффициентов (индексов) по-
добия по M. Nei и W. Li [29]. Кластерный анализ по 
результатам микросателлитного генотипирования 
выполнен методом попарного внутригруппового не-
взвешенного среднего (UPGMA), с использованием 
FreeTreeApplication 0.9.1.50 (ZDAT v.o.s.). Графиче-
ское построение дендрограммы проведено в програм-
ме TreeView (Win32) 1.6.6. Ожидаемая и наблюдаемая 
гетерозиготность была рассчитана с использованием 
расширения GenAlEx 6.503 для Microsoft Office Excel. 

При выполнении исследования использовано 
оборудование ЦКП «Геномные и постгеномные тех-
нологии» Северо-Кавказского федерального научно-
го центра садоводства, виноградарства, виноделия.

Результаты и обсуждение. По результатам ми-
кросателлитного профилирования все изученные 
автохтонные сорта показали сорт-специфическую 
комбинацию аллелей в идентифицированных ДНК-
профилях (табл. 1). Таким образом, используемый в 
работе набор микросателлитных маркеров показал 
свою эффективность для ДНК-паспортизации иссле-
дуемой выборки сортов.



194

 Genetic polymorphism of rare and less common
 autochthonous Don grapevine varieties Vitis vinifera L.﻿﻿

Ilnitskaya  E.T., Naumova L.G., Ganich V.A., 
Tokmakov S.V., Makarkina M.V.

Magarach. Viticulture and Winemaking    2019·21·3

VITICULTURE

Количество идентифицированных аллелей по изученным SSR-
локусам составило в среднем 8 аллелей на локус (табл. 2). Наиболь-
ший полиморфизм при исследовании данной группы сортов Дона вы-
явлен по SSR-локусу VVMD5: идентифицировано 10 аллелей/локус, 
наименьший – в VrZAG62: 6 аллелей/локус. Интересно, что, напри-

мер, при изучении 39 сортов виногра-
да Турции, наибольший полиморфизм 
был определен по локусу VrZAG62: 21 
аллель/локус, а VVMD5 и VVMD7 по-
казали наименьшее значение – по 10 
аллелей/локус [11]. При генотипирова-
нии 25 сортов винограда Южной Аме-
рики (Перу и Аргентины) по локусу 
VVMD5 было определено наименьшее 
количество аллелей – 6, наибольший 
полиморфизм идентифицирован в ло-
кусах VrZAG79 и VrZAG62: 13 и 12 ал-
лелей/локус, соответственно [10]. При 
этом изучение 21 генотипа винограда 
Палестины выявило наибольшее коли-
чество аллелей по локусу VVMD5 – 10, 
как и в анализируемой нами выборке; 
наименьшее – по локусу VrZAG79: 5 
аллелей/локус [17].

Ожидаемая гетерозиготность из-
менялась по локусам в небольшом диа-
пазоне: от 0,724 (VrZAG79) до 0,842 
(VVMD5); фактическая гетерозигот-
ность – более значительно: от 0,652 
(VVMD27) до 0,957 (VVMD5) (табл. 2).

Отношение фактической гетерози-
готности к ожидаемой характеризует 
уровень генетической полиморфности 
локусов внутри исследуемой группы 
сортов. Среднее значение фактической 
гетерозиготности (0,819) превышает 
среднее значение ожидаемой гетеро-
зиготности (0,787), что говорит о ге-
терогенности изученной выборки, по-
лиморфности исследуемой генплазмы. 
Например, при изучении сортов вино-
града Болгарии средняя фактическая 
гетерозиготность была ниже значения 
ожидаемой гетерозиготности: 0,68 и 
0,78 соответственно [13].

Оценка степени генетическо-
го сходства сортов по данным SSR-
генотипирования проведена с приме-
нением метода попарного невзвешен-
ного кластирования с арифметическим 
усреднением (UPGMA). Кластерный 
анализ матрицы генетических дистан-
ций, созданной на основе выявленных 
значений аллелей исследуемых сортов 
по шести микросателлитным локу-
сам, разделили генотипы на несколько 
групп (рис. ). 

Следует отметить, что сорт вино-

Сорт
Микросателлитный локус
VVS2 VVMD7 VVMD27 VVMD5 VrZAG62 VrZAG79

Каберне-Совиньон* 139:151 239:239 176:190 234:242 188:194 248:248
Шардоне* 137:143 239:243 182:190 236:240 188:196 244:246
Белобуланый 133:145 239:239 180:184 240:242 188:204 240:252
Бессергеневский 1 143:145 239:249 184:186 238:242 188:200 240:252
Бессергеневский 3 143:143 239:239 180:180 240:242 188:204 252:252
Бессергеневский 5 143:145 247:249 195:195 238:242 202:204 258:258
Бессергеневский 8 133:149 239:247 182:195 230:242 194:204 250:260
Бессергеневский 10 137:143 249:249 182:195 230:238 200:204 244:252
Брусковатенький 135:145 243:249 182:190 236:242 202:202 238:260
Бургундский 135:145 245:249 195:195 230:242 194:202 252:258
Бурый 135:137 245:249 186:195 230:238 200:202 252:252
Варюшкин 133:143 245:245 186:195 238:240 196:204 252:252
Дурман 135:143 239:239 195:195 230:234 188:196 250:252
Ефремовский 137:145 239:245 195:195 232:242 188:202 252:258
Красностоп 
золотовский 133:145 239:265 190:190 225:248 188:196 244:256

Крестовский 135:145 245:249 193:195 230:236 200:202 252:258
Кумшацкий белый 135:145 239:249 188:195 230:242 188:200 252:252
Кумшацкий черный 135:145 239:245 195:195 230:238 188:202 252:258
Мушкетный 133:135 247:249 180:195 230:248 200:204 238:252
Неизвестный 
донской 143:143 239:239 180:180 240:242 188:204 252:252

Светлолистый 143:153 249:255 180:182 230:240 202:204 256:260
Сильняк 145:153 239:239 180:190 230:242 188:194 252:252
Слитной 143:143 249:253 182:182 230:236 202:204 244:258
Шампанчик 2 143:153 239:239 182:186 236:242 194:194 250:252
Шампанчик 
константиновский 141:143 235:239 182:188 252:252 188:202 250:252
Шампанчик 
цимлянский 143:143 239:245 190:190 234:240 194:202 252:256

Шилохвостый 133:145 247:249 186:195 232:248 200:204 252:252

Таблица 1. ДНК-профили донских сортов винограда по шести 
микросателлитным локусам
Table 1. DNA profiles of Don grapevine varieties by six microsatellite loci 

Примечание: * – референсные сорта

Показатель VVS2 VVMD7 VVMD27 VVMD5 VrZAG62 VrZAG79 Среднее
Общее число выявленных аллелей 8 9 8 10 6 8 8,167
Фактическая гетерозиготность 0,913 0,739 0,652 0,957 0,913 0,739 0,819
Ожидаемая гетерозиготность 0,807 0,759 0,776 0,842 0,811 0,724 0,787

Таблица 2. Характеристика изученной выборки донских сортов по SSR-локусам
Table 2. Characteristic of the studied sampling of Don varieties by SSR-loci 



195

Генетический полиморфизм редких и малораспространенных 
аборигенных донских генотипов Vitis vinifera L.﻿

Ильницкая Е.Т., Наумова Л.Г., Ганич В.А., 
Токмаков С.В., Макаркина М.В.

“Магарач”. Виноградарство и виноделие    2019·21·3

ВИНОГРАДАРСТВО

града Красностоп золотовский выделился в отдель-
ную ветвь, что говорит об отличии данного генотипа 
от остальных сортов исследуемой выборки. Красно-
стоп золотовский – стародавний донской сорт, ко-
торый вызывает интерес французских виноделов по 
причине его большого сходства с французским со-
ртом Кариньян. Ранее даже предполагалось, что это 
может быть один и тот же сорт винограда, однако это 
предположение не подтвердилось [7]. А.И. Потапен-
ко отмечал значительное сходство дагестанского со-
рта Гимра и Красностопа золотовского по листьям и 
другим вегетативным признакам [5]. По результатам 
молекулярно-генетических исследований Тёпфер Р. и 
др. было выдвинуто предположение о близости сорта 
Красностоп золотовский и Vitis silvestris Северо-Кав-
казского региона [22]. 

Наиболее высокий уровень генетического сход-
ства отмечен между следующими парами сортов: 
Крестовский и Бургундский, Шилохвостый и Муш-
кетный, Кумшацкий черный и Ефремовский (рис.). 
Сорта Мушкетный и Шилохвостый, согласно эколо-
го-географической классификации А.М. Негруля, от-
несены к группе естественных гибридов аборигенных 
и восточных столовых сортов. Генотипы Крестовский 
и Бургундский, Кумшацкий черный и Ефремовский 
по результатам микросателлитного профилирования 
близки друг другу, хотя по морфологическим призна-
кам они были отнесены к разным классификацион-
ным группам (по А.М. Негрулю). Полученные данные 
не идут вразрез с существующими знаниями о гене-
тической структуре эколого-географических групп: 
в разных группах вполне могут быть обнаружены 
достаточно близкие генотипы винограда [26]. По ли-

тературным данным, происхождение сорта Бургунд-
ский не установлено. Исследования на уровне ДНК 
позволяют получать более глубокие знания как о гене-
тике самого сорта, так и о степени сходства конкрет-
ного генотипа с другими сортами. 

Достаточно близки друг другу по результатам 
микросателлитного анализа сорта Белобуланый и 
Бессергеневский 1; сорта Кумшацкий белый, Кум-
шацкий черный, Ефремовский, Бурый, Крестовский, 
Бургундский (рис.). Сорта Бурый и Крестовский от-
носят к восточным сортам; Кумшацкий белый и Кум-
шацкий черный – к группе сортов бассейна Черного 
моря; Ефремовский – по внешним признакам класси-
фицирован как естественный гибрид аборигенных и 
восточных столовых сортов; Бургундский – предпо-
ложительно естественный сеянец западно-европей-
ских сортов винограда. На основе полученных резуль-
татов, можно предположить, что сорта Ефремовский 
и Бургундский, как сеянцы от свободного опыления, 
могут иметь предков среди аборигенных генотипов, 
близких к сортам Кумшацкий белый и Кумшацкий 
черный, с одной стороны, а также к сортам Бурый и 
Крестовский, что объясняет объединение данных со-
ртов (восточная группа, сорта бассейна Черного моря, 
сеянцы восточных и сеянцы западных сортов) в один 
подкластер. 

Генетическое сходство малораспространенных со-
ртов Белобуланый и Бессергеневский 1 подтверждает-
ся и ампелографическими признаками – их относят к 
каспийской группе восточных винных и универсаль-
ных сортов. Этим двум генотипам близок по результа-
там кластерного анализа и редкий сорт Сильняк, ко-
торый также входит в каспийскую группу восточных 

Рис. Дендрограмма генетического сходства донских аборигенных сортов винограда
Fig. Genetic similarity dendrogram of the Don native grapevine varieties
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винных и универсальных сортов.
Один крупный кластер включает сорта Шампан-

чик константиновский, Дурман, Шампанчик цимлян-
ский, Белобуланый, Бессергеневский 1, Сильняк, Бес-
сергеневский 8, Шампанчик 2. Так как о происхожде-
нии донских сортов Бессергеневский 8 и Шампанчик 
2 практически ничего не известно, полученные дан-
ные могут быть полезны в изучении родословной дан-
ных сортов. 

Выводы. 23 автохтонных донских сорта виногра-
да исследованы по шести микросателлитным локусам. 
Все генотипы показали сорт-специфическую комби-
нацию аллелей. Количество идентифицированных 
аллелей по изученным SSR-локусам варьировало от 
6 (VrZAG62) до 10 (VVMD5) и в среднем составило 
8 аллелей на локус. Среднее значение фактической 
гетерозиготности (0,819) выше среднего значения 
ожидаемой гетерозиготности (0,787), что говорит о 
гетерогенности изученной выборки сортов. Оценка 
генетического сходства аборигенных сортов прове-
дена методом попарного внутригруппового невзве-
шенного среднего (UPGMA). Кластерный анализ ма-
трицы генетических дистанций, созданной на основе 
выявленных значений аллелей исследуемых сортов 
по шести микросателлитным локусам, выделил сорт 
Красностоп золотовский в отдельную ветвь, что ука-
зывает на отличие данного генотипа от других сортов 
в исследуемой группе. Наиболее высокий уровень ге-
нетического сходства отмечен между следующими па-
рами сортов: Крестовский и Бургундский, Шилохво-
стый и Мушкетный, Кумшацкий черный и Ефремов-
ский. Полученные результаты вносят вклад в изучение 
истории возникновения аборигенных донских сортов 
винограда, их происхождения и в целом расширяют 
знания о культуре виноградарства на Дону. 
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