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Актуальность. Традиционно описание сортов винограда – задача ампелографии. Однако ряд форм винограда, известных как разные сорта, 
имеют схожий фенотип. Молекулярно-генетическая характеристика наиболее точный инструмент для сортовой идентификации. Разработка 
ДНК-паспортов сортов – первый этап работы в данном направлении. При наличии обширной базы ДНК-профилей винограда можно 
определять сортовую принадлежность неизвестных форм, подтверждать или опровергать сортовое соответствие посадочного материала. 
‘Хатми’ – автохтонный дагестанский сорт винограда. В международной базе ДНК-паспортов сортов винограда VIVC представлен профиль 
сорта ‘Khatmi’. Однако при внедрении методов ДНК-анализа в изучение винограда для ряда древних сортов было определено, что под 
одним наименованием возделывались разные сорта, для других была выявлена определённая вариабельность генотипов. Цель работы: 
изучить выборку растений сорта ‘Хатми’ из разных мест произрастания в Дагестане с вовлечением в анализ микросателлитных локусов, 
стандартных для генотипирования винограда, оценить уровень генетического сходства образцов и уточнить ДНК-профиль ‘Хатми’. 
Материал и методы. Молекулярно-генетическое исследование проведено на 10 образцах из разных популяций ‘Хатми’. Сбор материала 
производили на коллекционных участках Дагестанской селекционной опытной станции виноградарства и овощеводства и Дагестанской 
опытной станции ВИР, а также в производственных насаждениях. Экстракция ДНК выполнена из гербарных образцов с помощью CTAB-
метода, использованы верхушки молодых побегов винограда. Генотипирование образцов проведено методом полимеразной цепной 
реакции с использованием стандартного набора праймеров для 9 микросателлитных (SSR) маркеров VVS2, VVMD5, VVMD7, VVMD25, 
VVMD27, VVMD28, VVMD32, VrZAG62 и VrZAG79, рекомендованных международной организацией винограда и вина (OIV) для ДНК-
паспортизации винограда. Разделение продуктов амплификации и оценка их размеров проведены с помощью капиллярного электрофореза 
на генетическом анализаторе ABI Prism 3130. Результаты. Проведено генотипирование 10 образцов винограда, произрастающих в Дагестане 
под наименованием ‘Хатми’, включая образцы из разных коллекций и мест промышленного разведения, а также клоновые вариации 
этого сорта и предполагаемые клоновые вариации. ДНК-профили изученных образцов имели отличия в две пары нуклеотидов в одном 
из локусов при сравнении с ДНК-профилем ‘Khatmi’, представленным в международной базе ДНК паспортов сортов винограда VIVC. 
Определено, что образец под наименованием ‘Хатми крупноягодный’ является близкородственным сорту ‘Хатми’ по своему генотипу, но, 
вероятно, представляет собой клоновую вариацию другого аборигенного сорта Дагестана – ‘Коз узюм’. Заключение. Уточнён ДНК-профиль 
аборигенного дагестанского сорта винограда ‘Хатми’.
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A study of genetic profiles of grape plants preserved under the name of 
Dagestan variety ‘Khatmi’
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Background. Traditionally, the description of grape varieties is a task of ampelographic studies. However, several different grape cultivars have similar 
phenotypic traits. Molecular genetic characterization is the most accurate tool for cultivar identification. The development of DNA fingerprinting of 
varieties is the first step in this direction. An extensive database of DNA profiles of grape genotypes makes it possible to determine the varietal affiliation 
of unknown forms, confirm or refute the varietal correspondence of planting material. ‘Khatmi’ is an autochthonous grape variety from Dagestan. The 
profile of ‘Khatmi’ is presented in the VIVC international database of DNA fingerprints for grape varieties. However, an application of DNA analysis 
methods in grape variety studies has determined that several ancient varieties were cultivated under one name, while for others a certain variability 
of genotypes was observed. The objectives of the work were to study samples of ‘Khatmi’ plants from different places of growth in Dagestan by 
standard microsatellite loci used for grape genotyping, to assess the level of genetic similarity of the samples, and to refine the DNA profile of ‘Khatmi’. 
Materials and methods. Molecular genetic study was carried out on 10 samples from different ‘Khatmi’ populations. The material was picked from 
the collection sites of Dagestan breeding experimental station of viticulture and vegetable growing and the Dagestan Experiment Station of VIR, as 
well as from production plantations. DNA was extracted from herbarium specimens of young grape shoot tips by the CTAB method. The samples 
were genotyped by polymerase chain reaction using a standard set of primers for 9 microsatellite markers VVS2, VVMD5, VVMD7, VVMD25, 
VVMD27, VVMD28, VVMD32, VrZAG62 and VrZAG79 recommended by the International Organization of Grapes and Wine (OIV) for grapevine 
DNA fingerprinting. Amplification products were separated, and their sizes were assessed using capillary electrophoresis on an ABI Prism 3130 genetic 
analyzer. Results. Genotyping was done for 10 samples of grapes growing in Dagestan under the name ‘Khatmi’, including samples from different 
collections and places of industrial cultivation, as well as clonal variations of this variety and putative clonal variations. The two base pair differences 
within one of the loci distinguished the DNA profiles of the analyzed samples from that of ‘Khatmi’ presented in the international grape varieties 
database VIVC. It was determined that the sample under the name ‘Khatmi krupnoyagodnyi’ is closely related to ‘Khatmi’ variety by its genotype, but 
probably represents a clonal variation of ‘Koz uzyum’, another local variety of Dagestan. Conclusion. The DNA profile of the local Dagestan grape 
variety ‘Khatmi’ has been refined.
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Введение

‘Хатми’ – автохтонный дагестанский столовый сорт 
винограда среднего периода созревания, районирован 
в Северо-Кавказском регионе с 1965 года. Выведен ряд 
клонов данного сорта. На неукрывных, обильно орошае-
мых виноградниках южного Дагестана ‘Хатми’ относится 
к числу урожайных сортов. Рост растений сорта сильный 
даже в засушливых условиях. Важно отметить, что сорт 
достаточно толерантен к корневой филлоксере – урожай 
растений возрастом 25-26 лет в 2012-2013 годах на фоне 
заражения филлоксерой достигал 5-7 кг/куст. В Дагестане 
‘Хатми’ является излюбленным столовым сортом мест-
ного населения. Ко времени перезревания ягод их саха-
ристость нередко достигает 24-25 г/дм3 при очень низкой 
кислотности, что позволяет делать из ‘Хатми’ вина полу-
десертного типа высокого качества. До 1985 года наса-
ждения сорта занимали большие площади в Дагестане, 
однако, в настоящее время посадки сорта значительно 
сократились (не более 10 га в республике), а также сорт 
сохраняется в коллекциях Дагестанской селекционной 
опытной станции виноградарства и овощеводства (ДСО-
СВиО) и Опытной станции ВИР.

Традиционно описание сортов винограда – задача 
ампелографии (от греческого ampelos – виноградная лоза 
и graphos – описание), которая заключается в сравнитель-
ном анализе морфологических признаков листьев, вер-
хушек побегов, грозди и ягод. Однако некоторые сорта 
винограда имеют схожие фенотипы. В настоящее время 
молекулярно-генетический метод является наиболее точ-
ным инструментом для сортовой идентификации вино-
града, определения сортов-синонимов и сортов-омонимов 
в коллекциях (This et al., 2004; Baránková et al., 2020; Bibi 
et al., 2020; Nebish et al., 2021; Barrias et al., 2023; Dumitru 
et al., 2023). Например, при исследовании ампелографи-
чески и при помощи SSR-маркеров (Dumitru et al., 2023) 
23-х образцов автохтонного белого винограда, хранящих-
ся в румынской коллекции зародышевой плазмы ex situ, 
A.M.I. Dumitru с соавторами определили два вариан-
та синонимии: Gordan = Zemoasă, Galbenă de Odobeşti = 
Zghihară de Huşi. При изучении 163 образцов c острова 
Крит (Греция) A.C. Bibi с соавторами (Bibi et al., 2020) 
идентифицировали 10 случаев синонимов и 10 групп омо-
нимов. В 2023 году S. Barrias и соавторы (Barrias et al., 
2023) с помощью SSR и SNP маркеров провели анализ 19 
сортов винограда, произрастающих на старом виноград-
нике в Португалии под определенными наименования-
ми, и установили, что 10 образцов соответствуют одно-
именным профилям (или одному из синонимов) из базы 
данных ДНК-паспортов сортов винограда VIVC (VIVC, 
2023); для восьми образцов сортовая принадлежность, 
определенная ампелографически, не совпала с данны-
ми SSR-анализа, причем два из них имели цвет ягоды, не 
совпадающий с проявлением этого признака у образца, 
сорт которого был определён с помощью молекулярных 
маркеров. Один из этих образцов оказался уникальным. 

Его родословную удалось реконструировать по данным 
ДНК-анализа.

Целью данного исследования было уточнить 
ДНК-профиль считающегося аборигенным для Дагеста-
на сорта ‘Хатми’. Для реализации цели необходимо было 
изучить выборку растений, относимых к данному сорту, 
из разных мест произрастания в Дагестане и оценить уро-
вень их генетического сходства по микросателлитным 
(SSR) локусам, стандартным для генотипирования вино-
града. Во исполнение поставленных задач, нами было 
проведено генотипирование 10 образцов винограда под 
наименованием ‘Хатми’, произрастающих в Дагестане, 
включая образцы из разных коллекций и мест промыш-
ленного разведения, а также клоновые вариации этого 
сорта и предполагаемые клоновые вариации.

Материал и методы

Молекулярно-генетическое исследование проводи-
ли на 10 образцах винограда сорта ‘Хатми’ и его кло-
нов. Материал был передан Дагестанской селекционной 
опытной станцией виноградарства и овощеводства (ДСО-
СВиО) в 2021 году. Сбор материала сортообразцов и кло-
нов ‘Хатми’ производили на коллекционных участках 
ДСОСВиО и Дагестанской опытной станции ВИР 1997 
и 2003 годов посадок, а также производственных наса-
ждениях ДСОСВиО 1985 (1 в таблице) и 1997 (2 в табли-
це) годов закладки.

Экстракцию ДНК проводили из образцов гербария 
СТАВ-методом, в основе которого лежит лизис клеток 
буфером на основе СТАВ (ЦТАБ – цетилтриметилам-
монийбромид) (Rogers et al., 1985). Для приготовления 
пробы ДНК для одного сорта или клона использовали 
несколько верхушек молодых побегов с 2-3 растений.

Для генотипирования использовали стандартный 
для ДНК-профилирования винограда набор праймеров 
для амплификации девяти микросателлитных маркеров 
VVS2, VVMD5, VVMD7, VVMD25, VVMD27, VVMD28, 
VVMD32, VrZAG62 и VrZAG79 (OIV, 2019), меченых 
флуоресцентными красителя (FAM, TAMRA или R6G) на 
5' конце прямого праймера.

Полимеразную цепную реакцию (ПЦР) проводили 
в амплификаторе Eppendorf MasterCycler nexus GX2 (Гер-
мания). В составе 20 мкл смеси для ПЦР использовали 
следующие компоненты: 50-100 нг матрицы ДНК, 1,75 ед. 
активности Taq-полимеразы (СибЭнзайм, Новосибирск), 
1х буфер для Taq-полимеразы с сульфатом аммония и маг-
нием, 1 мкл 2%ВСА (бычий сывороточный альбумин), 
dNTP по 0,2 ммоля (СибЭнзайм, Новосибирск), и 4 пмоля 
каждого праймера (ООО «Синтол», Москва).

ПЦР проводили с использованием двух программ 
амплификации: 1) для маркеров VVS2, VVMD5, VVMD7, 
VVMD27 – начальная денатурация при 95ºС в течение 
3 минут, далее 34 цикла (денатурация при 95ºС в течение 
30 секунд; отжиг при 55ºС в течение 30 секунд; элонга-
ция при 72ºС в течение 45 секунд), финальная элонгация 
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при 72ºС в течение 30 минут; 2) для маркеров VVMD25, 
VVMD28, VVMD32, VrZAG62, VrZAG79 – начальная 
денатурация при 95ºС в течение 4 минут, далее 34 цик-
ла (денатурация при 95ºС в течение 30 секунд; отжиг 
при 58ºС в течение 30 секунд; элонгация при 72ºС в тече-
ние 40 секунд), финальная элонгация при 72ºС в течение 
30 минут.

Для разделения продуктов амплификации использо-
вали капиллярный автоматический генетический анали-
затор ABI Prism 3130 (США, Калифорния). Электрофо-
реграммы были подвергнуты обработке с применением 
программы GeneMapper v 4.1. Результаты определения 
размера фрагментов для каждого образца были соотне-
сены с аллельным профилем референсного сорта ‘Пино 

нуар’, который по анализируемым локусам принят за 
стандарт.

Результаты и обсуждение

Нами выполнена ДНК-паспортизация образцов сорта 
‘Хатми’ и его клонов по 9 микросателлитным локу-
сам (полный набор SSR-маркеров, рекомендуемый для 
ДНК-паспортизации сортов винограда Vitis vinifera L). 
Все полученные ДНК-профили сравнивали с ДНК-про-
филем сорта ‘Khatmi’ (‘Хатми’), занесенным в между-
народную Базу данных ДНК-паспортов сортов виногра-
да VIVC, образец 6167 (VIVC, 2023), и в целом проводили 
анализ на предмет совпадений с известными генотипами 

Таблица. Микросателлитные ДНК-профили сорта винограда ‘Хатми’ и его клонов, 
анализируемых в данном исследовании, и сортов ‘Khatmi’ и ‘Koz uzyum’ из Базы данных VIVC

Table. Microsatellite DNA profiles of grape variety ‘Khatmi’ and its clones analyzed in this 
study, as well as of ‘Khatmi’ and ‘Koz uzyum’ varieties from the VIVC database

Образец/Sample

Маркер/marker

V
V

S2

V
V

M
D

5

V
V

M
D

7

V
V

M
D

25

V
V

M
D

27

V
V

M
D

28

V
V

M
D

32

Vr
Z

ag
62

Vr
Z

ag
79

‘Khatmi’ (6167, VIVC) 135
143

224
238

249
249

241
255

186
195

258
260

250
272

200
200

251
257

‘Хатми’ производство 
(1***)

135
143

226
238

249
249

241
255

186
195

258
260

250
272

200
200

251
257

‘Хатми’ производство 
(2)

135
143

226
238

249
249

241
255

186
195

258
260

250
272

200
200

251
257

‘Хатми’ (ВИР) 135
143

226
238

249
249

241
255

186
195

258
260

250
272

200
200

251
257

‘Хатми урожайный’ (1) 135
143

226
238

249
249

241
255

186
195

258
260

250
272

200
200

251
257

‘Хатми урожайный’ (2) 135
143

226
238

249
249

241
255

186
195

258
260

250
272

200
200

251
257

‘Хатми’ клон (46р.) №2 135
143

226
238

249
249

241
255

186
195

258
260

250
272

200
200

251
257

‘Хатми’ клон (47р.) №3 135
143

226
238

249
249

241
255

186
195

258
260

250
272

200
200

251
257

‘Хатми’ клон 9 №7 135
143

226
238

249
249

241
255

186
195

258
260

250
272

200
200

251
257

‘Хатми’ коллекция 
ДСОСВиО

135
143

226
238

249
249

241
255

186
195

258
260

250
272

200
200

251
257

‘Хатми крупноягодный’ 
(ВИР) 

135
137*

236
238

249
249

239
241

186
195

258
258

248
272

200
200

251
257

‘Koz uzyum’ (VIVC)** 135
137

236
238

249
249

239
241

186
195

234
258

272
272

Примечания:
*жирным шрифтом выделены варианты аллелей у исследованных образцов, составляющих отличие от эталонного профиля 
сорта ‘Khatmi’, включенного в международную Базу ДНК-паспортов сортов винограда VIVC (VIVC, 2023)
** микросателлитный профиль ‘Koz uzyum’ (VIVC, 2023) выделен серым фоном.
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сортов, включенными в VIVC.
Из 10 проанализированных образцов 9 показали соот-

ветствие ДНК-профилю ‘Khatmi’, представленному 
в VIVC, за исключением отличия в две пары нуклеотидов 
(пн) по одной аллели в локусе VVMD5, а у одного образ-
ца определён иной ДНК-профиль, а именно ‘Хатми круп-
ноягодный’ (ВИР) (см. таблица).

Отличия в две пары нуклеотидов в локусе VVMD5 
могут быть следствием мутации в микросателлитном 
локусе, обусловленной проскальзыванием ДНК-полиме-
разы на число пар нуклеотидов мотива (короткого повто-
ра) SSR-маркера в процессе репликации (у VVMD5 он 
составляет 2 или 4 пн) (Crespan et al., 2004; Pelsy, 2010; 
Hocquigny et al., 2011; Spotar et al., 2021; Villano et al., 
2022). Данное явление отмечено у древних и длитель-
но культивируемых сортов, к которым и относят счи-
тающийся аборигенным для Дагестана сорт ‘Хатми’; 
с этим явлением связывают накопление мутаций (Pelsy 
et al., 2010). Так, например, Спотарь с соавторами (Spotar 
et al., 2021), проанализировав несколько сортов винограда 
западно-европейского происхождения, произрастающих 
в Крыму, выявили отличия в две пн в локусе VVMD27 
в одном из образцов (Spotar et al., 2021).

Образец ‘Хатми крупноягодный’ близок ‘Хатми’, но 
имеет отличия от всех остальных образцов по одной паре 
аллелей в трёх локусах из девяти проанализированных 
нами. В наше исследование данный образец был включён 
как предполагаемый клон ‘Хатми’. Вероятно, он мог быть 
потомком данного аборигенного сорта или иметь очень 
близкий генотип, возможно, вследствие происхождения 
от одних и тех же родительских форм.

Аллельный поиск возможных сортов-родственников 
образцов ‘Хатми крупноягодный’ в базе данных VIVC 
выявил следующее: образцом, наиболее близким по гено-
типу к ‘Хатми крупноягодный’ (ВИР), является даге-
станский аборигенный сорт ‘Koz uzyum’ (‘Коз узюм’) – 
идентичные аллели в пяти SSR-локусах VVS2, VVMD5, 
VVMD7, VVMD25, VVMD27, и в двух локусах есть по 
одной общей аллели. Можно предположить, что гомо-
зигота 258:258 у ‘Хатми крупноягодный’ по SSR-локусу 
VVMD28 является мутацией, связанной с проскальзыва-
нием ДНК-полимеразы. Сходная по механизму возник-
новения мутация могла возникнуть и у ‘Коз узюма’ по 
VVMD32 (272:272) (Hocquigny et al., 2011). По локу-
сам VrZag62 и VrZag79 данные в VIVC не представле-
ны. Фенотипически сорта ‘Хатми’ и ‘Коз узюм’ схожи 
(Peytel’, 1954; Peytel’, 1966). Можно предположить, что 
‘Хатми крупноягодный’ (ВИР) является клоновой вариа-
цией сорта винограда ‘Коз узюм’.

Совпадение ДНК-профилей ‘Хатми’ и ‘Хатми уро-
жайный’ по оцениваемым 9 микросателлитным локу-
сам ожидаемо, так как ‘Хатми урожайный’ – спонтанный 
соматический мутант (клон) сорта ‘Хатми’, который был 
выделен на Дагестанской селекционной опытной стан-
ции виноградарства и овощеводства. Более того, мож-
но сказать, что полученные в этом исследовании данные 

подтверждают, что ‘Хатми урожайный’ – действительно 
является клоновой вариацией сорта ‘Хатми’. Сорт ‘Хат-
ми урожайный’ отличает от исходного сорта очень высо-
кая урожайность, сорт введён в реестр селекционных 
достижений, допущенных к использованию в РФ в 2006 
году. Аналогичная ситуация по ДНК-профилям с тремя 
образцами предполагаемых клонов (‘Хатми’ клон (46р.) 
№2, ‘Хатми’ клон (47р.) №3, ‘Хатми’ клон 9 №7). Полное 
совпадение ДНК-профилей по 9 микросателлитным локу-
сам наблюдается у сортов-клонов (Regner et al., 2000; 
Imazio et al., 2002; Regner et al., 2006; Röckel, 2017).

Заключение

Уточнён ДНК-профиль аборигенного дагестанско-
го сорта винограда ‘Хатми’: VVS2135 143 VVMD5226 238 
VVMD7249 249 VVMD25241 255 VVMD27186 195 VVMD28258 260 
VVMD32250 272 VrZAG62200 200 VrZAG79251 257. При анализе 
выборки растений сорта и его клонов по 9 микросател-
литным локусам, используемым для ДНК-паспортиза-
ции V. vinifera, показаны отличия в две пары нуклеотидов 
одного локуса от ДНК-профиля ‘Khatmi’, представлен-
ного в международной базе ДНК паспортов сортов вино-
града VIVC. Определено, что образец под наименованием 
сорт ‘Хатми крупноягодный’, сохраняемый в коллекции 
Дагестанской опытной станции ВИР, является близким 
родственником сорту ‘Хатми’, но, вероятно, представля-
ет собой клоновую вариацию другого аборигенного сорта 
Дагестана – сорта ‘Коз узюм’.
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