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Актуальность. Слива домашняя Prunus domestica  L., алыча Prunus cerasifera  Ehrh. и терн Prunus spinosa  L. относятся к секции Prunus 
подрода Prunophora (Neck. ex Spach) Focke рода Prunus L. Считается, что вид P. domestica произошел за счет гибридизации алычи и терна, 
однако из-за фенотипической разнородности сливы домашней, наличия широкого спектра вариаций и переходных форм, а также сложного 
гексаплоидного генома вопрос его происхождения до сих пор остается предметом споров. Для углубленного изучения филогенетических 
взаимоотношений в настоящее время широко применяют анализ полиморфизма пластидного генома с использованием технологий 
молекулярного маркирования и ДНК-штрихкодирования. В данном исследовании мы поставили себе целью разработать набор CAPS-
маркеров для быстрого анализа полиморфизма последовательностей пластидной ДНК у представителей секции Prunus. Материалы 
и методы: На основе анализа последовательности хлДНК Prunus cerasifera var. pissardii (Carrière) L.H. Bailey была разработана 21 пара 
пластидоспецифичных праймеров. Также были задействованы праймеры, использовавшиеся раннее для анализа хлДНК у других видов 
семейства Розовые, а именно у представителей рода Rubus  L. Для апробации праймеров и подбора рестриктаз использовали выборку, 
состоящую из семи образцов P. cerasifera, четырех сортов P. domestica, четырех образцов терна P. spinosa и одного сорта гибридного вида 
Prunus  ×  rossica Eremin. Результаты: Нами разработано 10 потенциальных CAPS-маркеров (комбинаций праймер/рестриктаза), дающих 
наиболее наглядную картину полиморфизма сайтов пластидной ДНК у образцов сливы домашней, алычи и терна. Для подтверждения 
диагностической ценности отобранных CAPS-маркеров проведен анализ экспериментальной выборки образцов косточковых культур 
из коллекции ВИР, в которую входили 19 сортов P. domestica, 16 образцов P.  spinosa, семь сортов P. cerasifera и один гибрид с участием 
сливы китайской Prunus salicina Lindl. У использованных в работе CAPS-маркеров выявлен разный уровень детектируемого полиморфизма, 
большая часть маркеров давала от трех до пяти вариантов рестрикционных профилей, наиболее полиморфным оказался район petN/psbM 
(маркер RubPlast9/TaqI) – девять спектров рестрикционных фрагментов. Сочетания различных рестрикционных профилей одного образца 
расценивали как гаплотип его хлДНК, всего в относительно небольшой выборке в 43 образца было выявлено 20 гаплотипов. Заключение. 
Таким образом, разработанные нами CAPS-маркеры позволяют эффективно анализировать полиморфизм пластомов косточковых культур. 
В дальнейшем эти маркеры будут использованы для изучения расширенных выборок образцов сливы домашней, алычи и терна и исследования 
взаимосвязей между данными видами.
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Relevance. Common plum Prunus domestica L., cherry plum Prunus cerasifera Ehrh. and blackthorn Prunus spinosa L. belong to the section Prunus 
of the subgenus Prunophora (Neck. ex Spach) Focke of the genus Prunus L. It is believed that the species P. domestica originated from hybridization 
of cherry plum and blackthorn, however, due to the phenotypic heterogeneity of the European plum, the presence of a wide range of variations and 
transitional forms, as well as a complex hexaploid genome, the question of its origin is still a matter of debate. For in-depth study of phylogenetic 
relationships, the analysis of polymorphism of plastid genome sites using molecular marking and DNA barcoding technologies is currently widely 
used. In this study, we aimed to develop a set of CAPS markers for rapid analysis of plastid DNA polymorphism in representatives of the Prunus 
section. Materials and methods. Based on the analysis of the cpDNA sequence of Prunus cerasifera var. pissardii (Carrière) L.H. Bailey, 21 pairs of 
plastid-specific primers have been developed. The primers previously applied to cpDNA analysis in other species of the Rosaceae family, namely in 
representatives of the genus Rubus L., were also used. To test the primers and select restriction enzymes, a subset consisting of seven accessions of 
P. cerasifera, four cultivars of P. domestica, four accessions of blackthorn P. spinosa and one cultivar of the hybrid species Prunus×rossica Eremin 
was used. Results. We have developed 10 potential CAPS markers (primer/restriction enzyme combinations) that provide the most visual picture 
of plastid DNA polymorphism in accessions of European plum, cherry plum and blackthorn. To confirm the diagnostic value of the selected CAPS 
markers, an analysis was performed on an experimental subset of stone fruit crops from the VIR collection, which included 19 cultivars of P. domestica, 
16 accessions of P. spinosa, seven cultivars of P. cerasifera and one hybrid involving Chinese plum Prunus salicina Lindl. The CAPS markers used 
in the work showed different levels of detectable polymorphism, most of the markers identified from three to five variants of restriction profiles, the 
most polymorphic was the petN/psbM region (RubPlast9/TaqI marker) with nine different spectra of restriction fragments. Combinations of different 
restriction profiles for each accession were assessed as a haplotype of cpDNA; in total, 20 haplotypes were identified in a relatively small subset of 
43 accessions. Conclusion. The developed CAPS markers allow us to effectively analyze the polymorphism of stone fruit plastomes in the future. 
They will be used to study broader experimental sets of accessions of European plum, cherry plum, and blackthorn and to investigate the relationships 
between these species.
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Введение

Род Prunus  L. относится к семейству Rosaceae Juss., 
подсемейству Amygdaloideae Arn. (=  Prunoideae Focke) 
и трибе Amygdaleae Batsch (Potter et  al., 2007; Eremin, 
2008). Внутри рода по международной принятой систе-
матике выделяют пять основных подродов: Prunophora 
(Neck. ex  Spach) Focke (или Prunus  s.s.), Amygdalus  (L.) 
Focke, Cerasus (Mill.) A.  Gray, Padus (Moench) Focke 
и Laurocerasus (Torrey) Schneid. (Rehder, 1940; Eremin, 
2008); в традиционной для нашей страны система-
тике принято выделять отдельные роды (в том чис-
ле род Prunus Mill.) в составе подсемейства Prunoideae 
(Komarov, 1971; Vitkovskii, 2003; Eremin, 2008).

Слива домашняя (Prunus domestica  L.) представляет 
собой гексаплоидный вид (2n=6x=48), который, наряду 
с диплоидной алычой Prunus cerasifera Ehrh. (2n=2x=16) 
и тетраплоидным терном Prunus spinosa  L. (2n=4x=32) 
относится, согласно современным представлениям, к сек-
ции Prunus подрода Prunophora рода Prunus. (Eremin, 
2008). Слива играет важную роль в мировой плодо
овощной индустрии, среди плодовых косточковых куль-
тур по ежегодному объему производства она занимает 
второе место в мире, уступая только персику и нектари-
ну (Vitkovskii, 2003; FAO, 2025). По данным Продоволь-
ственной и сельскохозяйственной организации объеди-
ненных наций, валовый сбор слив в России за 2023 год 
составил 189,2 тысяч тонн (FAO, 2025).

Систематика вида Prunus domestica достаточно слож-
на, в нем выделяют несколько подвидов и ряд помо-
логических групп (сортотипов). Так, П.М.  Жуковский 
(Zhukovsky, 1971) и Г.В. Еремин (Eremin, 2008) называют 
четыре подвида: subsp. domestica Mausfeld (= слива евро-
пейская), subsp. insititia (Jusl.) Schneid (=  тернослива), 
subsp. italica (Borkh.) Gams (=  ренклод) и subsp. syriaca 
(Borkh.) Janchen (=  мирабель). В составе этих подвидов 
выделяют ряд сортотипов, например ренклоды, венгерки, 
пердригоны, яичные желтые сливы, императорские сли-
вы, сливы типа Ломбард (Vitkovskii, 2003). Однако про-
вести четкие границы между группами сложно из-за при-
сущей сливе большой фенотипической изменчивости 
и наличия переходных форм (Hedrick, 1911; Watkins, 1976).

Происхождение сливы домашней до сих пор являет-
ся предметом споров. Целый ряд авторов поддержива-
ет гипотезу происхождения сливы посредством гибри-
дизации между тетраплоидным терном P.  spinosa (геном 
SSSS) и диплоидной алычой P.  cerasifera (геном CC) 
(Crane, Lawrence, 1952; Murawski, 1970; Mowrey, Werner, 
1990; Bortiri et  al., 2001). Эта гипотеза опирается на 
результаты экспериментов по прямой межвидовой гибри-
дизации между P. cerasifera и P. spinosa, в которых было 
показано появление, наряду с бесплодными формами, 
небольшого количества фертильных гибридов, морфоло-
гически сходных с P.  domestica (Rybin, 1936; Murawski, 
1970). В соответствии с этой гипотезой геномный состав 
сливы обозначают как CCSSSS (Crane, Lawrence, 1934; 

Murawski, 1970).
Другой распространенной гипотезой является пред-

положение о наличии среди предков сливы домашней 
различных косточковых культур. По мнению Г.В.  Ере-
мина (Eryomine, 1990), формирование сливы домашней 
включает две стадии: на первой образовался сесквиди-
плоид терна, а на второй происходило его скрещивание 
с алычой. При этом сам вид P.  spinosa, вероятно, явля-
ется межвидовым гибридом P. cerasifera с другим видом 
подрода Prunophora. Так, Reynders-Aloisi и Grellet 
(Reynders-Aloisi, Grellet, 1994) при RFLP-анализе рибосом
ной ДНК (рДНК) показали, что у терна существует три 
варианта рибосомных последовательностей, причем два 
из них аналогичны имеющимся у алычи, а третий ориги-
нален и, по всей видимости, происходит от неизвестно-
го вида. По мнению Г.В. Еремина (Eryomine, 1990), терн 
является результатом скрещивания алычи с вишней мел-
коплодной Prunus microcarpa C.A. Mey., и, соответствен-
но, геномная формула сливы домашней может быть пред-
ставлена в виде CsCsCdCdMsMs, где Cs и Cd  – геномы 
алычи, а Ms – геном вишни мелкоплодной. Существуют, 
однако, молекулярные данные, не согласующиеся с этой 
гипотезой: тот же самый RFLP-анализ рДНК у образца 
P. microcarpa P3187 показал отличие его ДНК от последо-
вательностей терна (Reynders-Aloisi, Grellet, 1994), а при 
проведении SSR-анализа в работе M.N. Nas с соавторами 
(Nas et al., 2011) было продемонстрировано, что образцы 
вишни мелкоплодной образовывали кластер отдельно от 
образцов сливы домашней. Терн авторы не изучали.

Кроме того, были выдвинуты еще две гипотезы: вид 
P.  domestica представляет собой автополиплоидный 
вариант P.  cerasifera (Zohary, Hopf, 2000), или же на
оборот, P. domestica является гексаплоидом P. spinosa, при-
чем переходной формой между ними служат терносливы 
(Hedrick, 1911). Однако обе эти гипотезы были опро-
вергнуты результатами SNP-анализа большой выборки 
сортов сливы домашней методами GBS (genotyping-by-
sequencing) (Zhebentyayeva et al., 2019).

Ранние работы по филогенетике Prunus основыва-
лись на морфологических данных (Hedrick, 1911; Rehder, 
1940) и на результатах межвидовых скрещиваний (Rybin, 
1936; Crane, Lawrence, 1952; Murawski, 1970; Eryomine, 
1990). На более поздних этапах стали также использо-
вать данные изоферментного анализа (Badenes, Parfitt, 
1995). В настоящее время для установления филогенети-
ческих взаимоотношений видов рода Prunus преимуще-
ственно применяют ДНК-маркеры и, в частности, мар-
керы локусов пластидной ДНК (хлДНК). Подобные 
исследования связаны или с прямым секвенированием 
последовательностей пластидного генома для проведе-
ния ДНК-штрихкодирования (Matveeva et al., 2011), или с 
проведением рестрикционного анализа, то есть с исполь-
зованием CAPS-маркеров (Cleaved Amplified Polymorphic 
Sequences).

Разными авторами была изучена диагностическая 
ценность последовательностей хлДНК для проясне-
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ния филогенетических взаимоотношений сливы домаш-
ней и ее предполагаемых предков путем секвенирования. 
Были апробированы последовательности спейсеров trnL-
trnF, trnS-trnG, trnH-psbA, petL-psbE, atpI-atpH и  дру-
гие (Bortiri et  al., 2001; 2006; Shaw et  al., 2007; Sayed 
et  al., 2023; Halász et  al., 2023), а также последователь-
ности генов ndhF, rbcL, matK (CBOL, 2009). В исследо-
ваниях J.  Shaw с соавторами (Shaw et  al., 2007) выявле-
на наибольшая информативность последовательностей 
trnH-psbA и trnS-trnG для анализа видов рода Prunus. 
Гены matK, rbcL и спейсер trnH-psbA были рекомендова-
ны консорциумом CBOL как стандартные для проведения 
штрихкодирования у растений (CBOL, 2009).

A. Reales с соавторами (Reales et  al., 2010) на основе 
секвенирования последовательностей, фланкированных 
так называемыми универсальными праймерами (способ-
ными отжигаться на хлДНК различных видов и родов), 
показал монофилетичность секции Prunus, в которую 
входят слива домашняя и ее сородичи, при этом образ-
цы P. domestica кластеризовались совместно с алычой, но 
отделялись от терна P. spinosa.

Углубить исследования межвидовых и внутривидовых 
связей внутри секции Prunus позволило использование 
высокопроизводительных методов секвенирования ново-
го поколения (New Generation Sequencing, NGS). В част-
ности, анализ обширной выборки из 405 образцов раз-
личных видов (Prunus domestica, P. spinosa, P. cerasifera, 
P.  brigantina Vill., P.  simonii Carriere) методом RAD-Seq 
(Restriction Site Associated DNA Sequencing) дал возмож-
ность более детально изучить генетическую изменчи-
вость и определить родственные связи между европей-
скими и восточноазиатскими представителями секции 
Prunus (Zhebentyayeva et al., 2019). Анализ хлДНК в рабо-
те этих авторов показал, что P. cerasifera является наибо-
лее вероятным предком сливы домашней с материнской 
стороны. При этом, однако, был выявлен особый тип пла-
стидного генома ‘Т’, который отсутствовал у образцов 
терна и алычи и оказался специфичен для слив группы 
д’Ажен (d’Agen prune plums). Это позволило авторам сде-
лать предположение о возможном участии в формирова-
нии генома P. domestica третьего вида (Zhebentyaeva et al., 
2019).

Рестрикционный анализ ПЦР-продуктов, то есть 
использование CAPS-маркеров, является гораздо более 
бюджетным вариантом использования молекулярных 
методов, поэтому его также часто применяют в филоге-
нетических исследованиях (Mohanty et  al., 2000; 2002; 
2003; Horvath et  al., 2011; Ternjak et  al., 2023). При этом 
авторы используют так называемые универсальные прай-
меры, которые разработаны на основе консенсусных 
последовательностей локусов хлДНК и способны давать 
ПЦР-продукты по матрице ДНК растений разных родов, 
семейств и даже типов: мхов, папоротников, голосемен-

ных, покрытосеменных (Taberlet et  al., 1991; Demesure 
et  al., 1995; Dumolin-Lapegue et  al., 1997). Соответствен-
но, изучаемые с помощью этих праймеров локусы хлДНК 
являются умеренно полиморфными. Невысокий уровень 
детектируемого полиморфизма снижает точность рекон-
струкции филогенетических связей, особенно среди 
недавно дивергировавших таксонов (Wolfe, Randle, 2004).

Целью нашей работы была разработка праймеров, 
специфичных для пластидного генома видов секции 
Prunus, и создание на их основе CAPS-маркеров, при-
годных для филогенетического анализа сливы домашней 
и  ее сородичей, а также для генотипирования образцов 
коллекций.

Материалы и методы

Растительный материал. Апробацию праймеров 
и подбор рестриктаз проводили на небольшой выборке 
из 16 образцов, включающей в себя семь образцов алы-
чи P.  cerasifera (‘Гейджа Султани’, к-30711; ‘Ласточ-
ка’, к-14772; ‘Никитская Желтая’, к-3784; ‘Превосходная 
Шунтукская’, к-4296; Саади Резайе, к-18419; Ткемали 35, 
к-12085; образец var. pissardi 22, к-9618), четыре сорта 
сливы домашней P.  domestica (‘Венгерка Калифорний-
ская’, к-3589; ‘Мирабель Зеленая’, к-3741; ‘Ренклод 
Доре’, к-9650; ‘Drop More Blue’, к-28394), один сорт 
‘Гек’ (к-43209) гибридного вида Prunus × rossica Eremin., 
два межвидовых гибрида с тёрном – ‘Терн алычовый’, 
к-4346 (P. spinosa × P. cerasifera) и ‘Терн душистый’, 
к-43464 (‘Toka’ × P. spinosa), а также две местные формы 
тёрна – Волжский, к-15084; и Соляновский крупноплод-
ный, к-43467).

Разработанные CAPS-маркеры были использова-
ны для анализа экспериментальной выборки, насчиты-
вающей 43 образца видов секции Euprunus рода Prunus, 
а именно 19 сортов P.  domestica, 16 образцов P.  spinosa, 
семь сортов P. cerasifera и один гибрид с участием сливы 
китайской P. salicina (‘Black Star’). Полный список образ-
цов экспериментальной выборки приведен в Приложе-
нии/ Supplement1.

Выделение ДНК из листьев и почек отобранных 
образцов проводили с использованием модифицирован-
ного метода СТАВ-экстракции, принятого в отделе био-
технологии ВИР (Antonova et  al., 2020). При использо-
вании листьев на поздних этапах вегетации растений 
растертый материал предварительно обрабатывали буфе-
ром на основе сорбитола (Inglis et  al., 2018), что обеспе-
чивало устранение окисленных полифенольных соедине-
ний. Контроль качества выделенной ДНК проводили при 
помощи нанофотометра Implen N60 (Implen, Германия).

Проведение ПЦР. Основная часть праймеров для 
работы (таблица) была разработана нами на основе ана-
лиза последовательности хлДНК Prunus cerasifera 

1 Приложение доступно в онлайн версии статьи/ The supplement is available in the online version of the paper: DOI: 10.30901/2658-6266-2025-
3-o3
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var.  pissardii (Carrière) L.H.  Bailey (No.  #MN418903, 
GenBank, 2025). Локусы отбирали из числа межгенных 
спейсеров в уникальном участке LSC (large single copy – 
большой однокопийный район). Праймеры были созданы 
с использованием программного обеспечения Primer3Plus 
(Untergasser, 2025) и дополнительно проверены на отсут-
ствие внутренних шпилек и самоотжига при помощи 
инструмента OligoAnalyzer™ Tool (IDT, 2025).

Также мы апробировали несколько праймеров, успеш-
но применяемых для анализа полиморфизма сортов 
и образцов видов малины (Kamnev et  al., 2023). Боль-
шое сходство геномов розоцветных, возможность пере-
крестного использования маркеров, разработанных для 
одного рода, применительно к другим родам семейства 
Rosaceae (Decroocq et al., 2003; Shaw et al., 2007; Illa et al., 
2011) давало основание полагать, что маркеры для рода 
Rubus  L. будут успешны и для представителей рода 
Prunus. Действительно, нам удалось амплифицировать 
последовательности трех межгенных спейсеров, а имен-
но atpF/ atpH, petN/ psbM и rbcL/ accD. Однако остальные 
праймеры не давали четких ампликонов. Окончательный 
список праймеров приведен в таблице.

ПЦР осуществляли в 20 мкл реакционной смеси сле-
дующего состава: 40  нг ДНК-матрицы, 1х реакцион-
ный буфер, 2,5 мМ MgCl2, 0,4 мМ каждого из dNTP’s, по 
0,1 мкМ прямого и обратного праймеров и 1 ед. Taq-поли-
меразы (Dialat, Россия).

Амплификацию проводили по следующей программе: 
94°С – 4 мин, затем 37 циклов: [94°С – 45 с, температу-
ра отжига T m – 45 с, 72°С – 60 с], и финальная элонгация 
при 72°С в течение 10 мин.

Рестрикция и электрофорез. Готовые ПЦР-продукты 
обрабатывали рестриктазами (СибЭнзим, Россия) в тече-
ние 16 часов согласно инструкции производителя. Пред-
варительно для каждого ампликона были определены 
перспективные рестриктазы, сайты которых присутство-
вали в его последовательности. Выявление сайтов прово-
дили при помощи программного обеспечения Sequence 
Manipulation Suite. Version 2 (Stothard, 2000). Для каждой 
последовательности апробировали от четырех до восьми 
рестриктаз (см. таблица).

Рестрикционные фрагменты разделяли электро-
форезом в горизонтальных 2%, 2,5% и 3% агарозных 
гелях в буфере ТВЕ при напряжении 5 В/см длины геля 
в течение 1,5-4 часов. В качестве маркеров молекулярно-
го веса использовали ДНК Step  100 (Biolabmix, Россия) 
и DNA Ladder 50+ bp (Евроген, Россия). Гели окрашива-
ли бромистым этидием и визуализировали в проходящем 
УФ-свете на установке Gel Doc XR+ (BioRad, США).

Результаты

В процессе анализа полногеномной последовательно-
сти хлДНК алычи Prunus cerasifera var. pissardii (Carrière) 
L.H.  Bailey (номер в Генбанке #MN418903) было выяв-
лено 130 межгенных спейсеров, из которых 96 были рас-

положены в уникальных участках LSC и SSC. Из них 
мы отобрали для анализа 14 межгенных спейсеров и ген 
matK, который традиционно рекомендуется для прове-
дения филогенетических исследований и ДНК-штрих-
кодирования (CBOL, 2009; Sayed et  al., 2023). Для этих 
последовательностей были разработаны специфичные 
праймеры; в случае спейсеров большого размера было 
сконструировано по две пары праймеров, генерирующих 
частично перекрывающиеся ампликоны.

Апробацию праймеров и подбор рестриктаз проводи-
ли на небольшой выборке из 16 образцов сливы домаш-
ней, алычи и сливы русской из коллекции Майкопской 
ОС  – филиала ВИР. Четыре из 21 пары праймеров ока-
зались неспособны генерировать четкие ПЦР-продукты 
(см.  таблица). ПЦР-продукты остальных 17 пар прайме-
ров были обработаны различными рестриктазами, сай-
ты которых присутствовали в соответствующих после-
довательностях. Дополнительно в этот анализ вовлекли 
ампликоны трех пар праймеров, подобранных по опуб
ликованным источникам (см. таблица). В результате было 
отобрано 10 комбинаций праймер-рестриктаза, потенци-
ально способных генерировать CAPS-маркеры, дающие 
возможность различать между собой образцы тестовой 
выборки, включающей в себя 16 генотипов.

Для подтверждения диагностической ценности ото-
бранных маркеров мы провели анализ расширенной 
выборки образцов, состоящей из 43 генотипов (см. При-
ложение/ see the Supplement). При этом для разработан-
ных CAPS-маркеров был выявлен разный уровень детек-
тируемого полиморфизма. Большая часть маркеров 
давала от трех до пяти вариантов рестрикционных про-
филей. Наименьшим оказался полиморфизм последова-
тельностей atpF/atpH (маркер FH/Taq I) и часть спейсера 
rpoB/trnC, прилегающая к гену trnC (маркер PlumCP14/
Alu  I)  – в них было выявлено только по два варианта 
спектров рестрикционных фрагментов (рис. 1а). Интерес-
но, что другая часть того же спейсера rpoB/trnC оказалась 
более полиморфной – маркер PlumCP13/Bst MBI генери-
ровал пять вариантов спектров. Самый высокий уровень 
изменчивости обнаружен в локусе petN/ psbM (маркер 
RubPlast 9/Taq I) – девять вариантов спектров рестрикци-
онных фрагментов (см. таблица, рис. 1b).

Сочетание вариантов рестрикционных профилей 
всех маркеров у каждого образца мы определили как его 
гаплотип. Всего у 43 образцов выборки было выделе-
но 20 гаплотипов (см.  Приложение/ see the Supplement). 
Наибольшее число гаплотипов (восемь) было найдено 
у 16 образцов терна (0,5 гаплотипа на образец). У сливы 
домашней (изучено 19 образцов) и у алычи (семь образ-
цов) было найдено семь и пять гаплотипов  – соответ-
ственно 0,37 и 0,71 на образец (рис. 2). Таким образом, 
наибольшей вариабельностью пластидных локусов по 
предварительным данным обладала алыча P.  cerasifera. 
Использованный в качестве представителя аутгруппы 
гибрид сливы китайской ‘Black Star’ обладал уникальным 
гаплотипом.
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Рис. 1 Примеры маркерных рестрикционных профилей пластидных локусов  
с различным уровнем полиморфизма 

a) ‒ слабый уровень полиморфизма, маркер FH/Taq, спейсер atpF/atpH; b) ‒ высокий уровень полиморфизма, 
маркер RubPlast9/Taq, спейсер petN/psbM; c) ‒ средний уровень полиморфизма, маркер PlumCP13/BstMBI, 

спейсер rpoB/trnC. М – маркер молекулярного веса: a) и c) – ДНК Step100, b) – DNA Ladder 50+ bp

Fig. 1. Examples of marker restriction profiles at plastid loci with different levels of polymorphism 
a) ‒ low level of polymorphism, FH/Taq marker, atpF/atpH spacer; b) ‒ high level of polymorphism,  

RubPlast9/Taq marker, petN/psbM spacer; c) ‒ medium level of polymorphism, PlumCP13/BstMBI marker, 
rpoB/trnC spacer. М – DNA-Ladder: a) and c) – DNA Step 100, b) – DNA Ladder 50+ bp

a b

c

Рис. 2. Распределение гаплотипов между видами в изученной выборке
Fig. 2. Distribution of haplotypes between species in the studied subset
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При анализе распределения гаплотипов по видам 
было выявлено единственное пересечение  – гапло-
тип Н1 имели одновременно образцы сливы домаш-
ней и терна. Все остальные гаплотипы были ассоцииро-
ваны с определенными видами (см. рис. 2). Очевидно, 
что при расширении состава выборки могут появиться 
как дополнительные гаплотипы, так и дополнительные 
их пересечения между видами, однако уже на этом эта-
пе общность пластид терна и сливы домашней представ-
ляет интерес, поскольку изученные к настоящему време-
ни сорта P. domestica имели цитоплазму от алычи (Reales 
et al., 2010; Horvath et al., 2011; Zhebentyayeva et al., 2019).

Необходимо отметить, что уровень полиморфизма, 
зарегистрированный при помощи разработанного нами 
набора праймеров, был ощутимо выше, чем при исполь-
зовании маркеров на основе универсальных праймеров. 
Например, в работе Ternjak с соавторами (Ternjak et  al., 
2023) при сопоставимом количестве маркеров в суще-
ственно большей выборке, насчитывающей 124 образца, 
было выявлено только 10 гаплотипов, в то время как нами 
зарегистрировано 20 гаплотипов в выборке из 43 образ-
цов.

Заключение

Таким образом, на основе анализа хлДНК алы-
чи P.  cerasifera  var.  pissardii (GenBank No.  #MN418903) 
и  использования праймеров, разработанных для анализа 
представителей рода Rubus (Fazekas et al., 2008; Kamnev 
et al., 2023), нами были разработаны CAPS-маркеры пла-
стидных локусов, успешно детектирующие полимор-
физм у сливы домашней и у наиболее близких к ней 
видов. Маркеры будут использованы для скрининга кол-
лекций косточковых культур, что позволит сделать выво-
ды о  филогенетических взаимоотношениях видов, отно-
сящихся к подроду Prunophora.
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