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На обложке: 
Фото: Микроразмножение образцов рябины для дальнейшей криоконсервации и оценка 
регенерационной способности изолированных апексов микропобегов в контрольных 
вариантах опытов
a – микрорастения рябины из коллекции in vitro; b – этап микроразмножения; 
регенерационная способность апексов в контрольных опытах ‘-LN’ и ‘+LN’ у сортов 
‘Сорбинка’ (c) и ‘Бурка’ (d).
Материалы к статье: Дунаева С.Е., Лисицына О.В., Волкова Н.Н., Гавриленко Т.А. 
Криоконсервация селекционных сортов рябины из in vitro коллекции ВИР.  
Биотехнология и селекция растений. DOI: 10.30901/2658-6266-2025-3-o6

Cover photo: 
Photo:  Micropropagation of rowan accessions for further cryopreservation; regenerative capacity of 
isolated apices in control tests
a – rowan microplants from the in vitro collection; b – micropropagation stage; apex regenerative capacity 
in cvs. ‘Sorbinka’ (c) and ‘Burka’ (d) in control ‘-LN’ and ‘+LN’ tests. 
Materials for the article: Dunaeva S.E., Lisitsyna O.V., Volkova N.N., Gavrilenko T.A. Dunaeva S.E., 
Lisitsyna O.V., Volkova N.N., Gavrilenko T.A. Cryopreservation of bred cultivars of rowan from the VIR 
in vitro collection. Plant Biotechnology and Breeding. DOI: 10.30901/2658-6266-2025-3-o6
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Уважаемые читатели! 

В текущем выпуске вашему вниманию пред-
ставлена серия публикаций о новых методи-
ческих разработках в области частной моле-
кулярной генетики и биотехнологии растений 
с широким потенциалом применения  – от 
изучения эволюции до селекции и внедрения 
генетических технологий в растениеводство.
Так, Н.А.  Оськина с соавторами, выполняя 
исследование в области так называемой «гер-
барной геномики», разработали новые мар-
керы для детекции андийского А-типа пла-
стидной ДНК у вековых гербарных образцов 
культурных видов картофеля. Результатив-
ность новых маркеров достоверно выше 
ранее предложенных аналогичных спосо-
бов анализа. Расширенный набор марке-
ров для детекции различных типов хлДНК 
может быть использован для изучения исто-
рии доместикации картофеля, установления 
филогенетических связей и для идентифика-
ции селекционного и коллекционного мате-
риала.
А.К. Макаов с соавторами разработали набор 
CAPS-маркеров для быстрого анализа поли-
морфизма сегментов ДНК в пластидных 

локусах у представителей секции Prunus, 
который предлагается использовать для 
углубленного изучения филогенетических 
взаимоотношений внутри рода, уточнения 
происхождения отдельных видов, возникших 
в результате отдаленной гибридизации.
Оптимизированные протоколы, обеспечи-
вающие высокую эффективность введения 
в культуру in  vitro различных сортов арбу-
за, представлены А.В.  Иноземцевой с соав-
торами. Достигнутый уровень каллусообра-
зования и регенерации позволяет преодолеть 
трудности, связанные с генотип-специфичной 
реакцией эксплантов на состав питательных 
сред, и является основой для последующих 
исследований, в том числе в сфере примене-
ния технологий редактирования генома арбу-
за.
Отдельное внимание в текущем выпу-
ске уделено проблеме самонесовместимо-
сти плодовых культур. А.О.  Гончаренко 
с  соавторами исследовали около 200 образ-
цов коллекци груши, поддерживаемой на 
Майкопской опытной станции  – филиа-
ле Федерального исследовательского цен-
тра Всероссийского института генетиче-
ских ресурсов растений имени Н.И. Вавилова 
(ВИР). В первую очередь были изучены мест-
ные стародавние сорта кавказского и крым-
ского происхождения при помощи различных 
систем маркеров аллелей S-локуса, контроли-
рующего самонесовместимость. В результате 
установлено аллельное разнообразие и выяв-
лено своеобразие сортов народной селек-
ции Кавказа и Крыма. Авторы отмечают, что 
местные сорта с оригинальным S-профи-
лем могут являться ценным материалом для 
селекции.
В исследовании С.Е.  Дунаевой с соавторами 
была показана высокая эффективность мето-
да дроплет-витрификации, модифицирован-
ного в ВИР, для криоконсервации образцов 
рябины. В криобанк ВИР заложены шесть 
сортов рябины с посткриогенной регенераци-
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ей 53-97%. Планируется дальнейшее увели-
чение криоколлекции образцов рябины.
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Александра Владимировича Кильчевского! 
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Актуальность. Citrullus lanatus (Thunb.) Matsum.  & Nakai  – важная бахчевая культура. Эффективность применения методов 
культивирования in  vitro ограничена генотип-специфичной реакцией эксплантов на состав питательных сред, что требует оптимизации 
протоколов для коммерчески значимых сортов. Материалы и методы. Исследовано девять сортов арбуза селекции ВИР. Использовали 
модификации питательной среды МС для введения в культуру in vitro, различные комбинации фитогормонов БАП, НУК, ИУК, 2,4-Д и ТДЗ 
для укоренения, каллусообразования и регенерации. Статистический анализ выполнен с использованием точного теста Фишера (p<0,05). 
Результаты и  обсуждение. Безгормональные питательные среды обеспечили до 88% введения в культуру in  vitro жизнеспособных 
эксплантов. На средах с НУК укоренение достигало 70-88%. Оптимальная индукция каллуса (до 100%) наблюдалась на среде с 0,5 мг/л БАП 
и 0,1 мг/л 2,4-Д, регенерация – на среде с 1 мг/л БАП и 0,1 мг/л НУК. Заключение. Оптимизированы этапы культивирования эксплантов 
in vitro для различных сортов арбуза, что обеспечивает высокую эффективность введения в культуру, каллусообразования и регенерации, 
создавая основу для последующих биотехнологических исследований.

Ключевые слова: Cucurbitaceae, каллусогенез, органогенез, арбуз, коллекция ВИР
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Background. Citrullus lanatus (Thunb.) Matsum.  & Nakai is an important cucurbit crop. The efficiency of in  vitro methods is limited by the 
genotype-specific response of explants to culture media composition, which necessitates protocol optimization for commercially important cultivars. 
Materials and methods. Nine watermelon cultivars bred at VIR were studied. The research used modified MS culture media for introducing explants 
into in  vitro culture, as well as various combinations of phytohormones (BAP, NUK, IUK, 2,4-D, and TDZ) for rooting, callus formation, and 
regeneration. Statistical analysis was performed using Fisher’s exact test (p<0.05). Results. Hormone-free culture media ensured the introduction of 
up to 88% of viable explants into in vitro culture. On the NAA-supplemented media, rooting reached 70-88%. Optimal callus induction (up to 100%) 
was observed on the medium with 0.5 mg/L BAP and 0.1 mg/L 2,4-D, while regeneration was most effective on the medium with 1 mg/L BAP and 
0.1 mg/L NAA. Conclusion. The stages of in vitro explant cultivation for various watermelon cultivars have been optimized, ensuring highly efficient 
introduction into culture, callus formation, and regeneration, thus creating a basis for subsequent biotechnological research.

Keywords: Cucurbitaceae, callusogenesis, organogenesis, watermelon, VIR collection
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Введение

Арбуз Citrullus lanatus (Thunb.) Matsum.  & Nakai  – 
одна из наиболее значимых бахчевых культур, ценимых 
за высокую пищевую и диетическую ценность. В послед-
ние годы культура тканей и клеточная биотехнология рас-
сматриваются как перспективные инструменты для уско-
ренной селекции и генетической модификации арбуза. 
Данная культура является сложным объектом для регене-
рации in  vitro из-за высокой генотипической вариабель-
ности, низкой частоты каллусообразования и побегообра-
зования (Compton, Gray, 1993a; Wang et al., 2013). Однако 
для многих представителей семейства Cucurbitaceae уже 
описаны эффективные схемы стерилизации, каллусоге-
неза и органогенеза (Venkatachalam et  al., 2018; Hamdeni 
et al., 2022).

На начальной стадии введения растений в культу-
ру in  vitro большинство исследователей используют сре-
ду Мурасиге-Скуга (МС; англ. Murashige and Skoog 
medium, MS), обеспечивающую условия для стабильно-
го прорастания и введения эксплантов в асептическую 
культуру (Murashige, Skoog, 1962; Krug et  al., 2005). Для 
индукции каллуса наибольшее распространение получил 
синтетический ауксин 2,4-дихлорфеноксиуксусная кисло
та (2,4-Д) в концентрации 0,5-2,5  мг/л, особенно при 
использовании семядольных эксплантов (Sultana, Bari, 
2003; Khatun et  al., 2010). Ряд работ демонстрирует воз-
можность получения эмбриогенного каллуса и последую-
щей регенерации побегов (Dong, Jia, 1991; Compton, Gray, 
1993b, однако эффективность этих подходов значительно 
варьирует в зависимости от генотипа исследуемых расте-
ний (Compton, Gray, 1993a; Liu et al., 2024).

Для индуцирования побегообразования применяют 
высокие концентрации цитокининов, прежде всего 6-бен-
зиламинопурина (БАП) в диапазоне 1-2 мг/л, часто в ком-
бинации с низкими дозами ауксинов, таких как 1-нафтил
уксусная, иначе α-нафтилуксусная, кислота (НУК) или 
индолилуксусная кислота (ИУК) (Compton, Gray, 1993b; 
Li et  al., 2011). Укоренение регенерантов обычно прово-
дят на базовой или половинной МС, в которую добавля-
ют НУК, индолилмасляную кислоту (ИМК) или синте-
тическое производное фенилмочевины, стимулирующее 
цитокинез у растений – тидиазурон (N-фенил-N'-(1,2,3-ти-
адиазол-5-ил)мочевина, (ТДЗ) в концентрации 0,1-0,5 мг/л 
(Yalcin-Mendia et al., 2003; Badr-Elden et al., 2012).

Несмотря на накопленные данные, остаются неясны-
ми вопросы выбора оптимальных сред для разных сортов 
арбуза, эффективности длительного поддержания каллус-
ных линий и влияния типа экспланта на регенерационный 
потенциал. Особенно недостаточно сведений о сравнении 
нескольких сортов в едином эксперименте на широком 
наборе сред.

Выбор девяти сортов арбуза C. lanatus был обусловлен 

как их коммерческой востребованностью, так и широ-
ким фенотипическим разнообразием. Среди отобранных 
сортов есть раннеспелые (‘Подарок Солнца’, ‘Сюрприз’), 
среднеранние (‘Ольгинский’, ‘Красавчик’), среднеспелые 
(‘Адам’, ‘Благодатный’,  ‘Чарльстон грэй’ - Приложение/ 
Supplement1), среднепоздний сорт ‘Чёрный принц’ и позд-
ний – ‘Святослав’. Эти сорта различаются по форме пло-
да, окраске и рисунку коры, цвету мякоти, длине плетей 
и устойчивости к  биотическим/ абиотическим стрессам, 
что подтверждено данными изучения коллекции ВИР 
(Tekhanovich et al., 2012; Tekhanovich et al., 2019).

Настоящая работа направлена на оптимизацию усло-
вий введения в культуру in  vitro, каллусообразования, 
укоренения и регенерации различных сортов арбуза, 
относящихся к коллекции ВИР. В отличие от большин-
ства опубликованных работ, сосредоточенных на еди-
ничных генотипах, в данном исследовании проведено 
систематическое сравнение нескольких часто использу-
емых искусственных сред для культивирования in  vitro 
ряда сортов с различным генетическим фоном. Это позво-
лило выявить как общие закономерности, так и  гено-
тип-специфичные особенности ответа на регуляторы 
роста. Такой подход даёт практическую основу для даль-
нейших работ по трансформации и редактированию гено-
ма арбуза.

Материалы и методы

В качестве объектов исследования в данной рабо-
те были использованы девять сортов арбуза из коллек-
ции ВИР. Все сорта культивируются в условиях Кубан-
ской опытной станции и имеют высокие оценки качества, 
они являются засухоустойчивыми, устойчивыми к фуза-
риозному увяданию и антракнозу. Среди выбранных 
сортов представлены образцы, отличающиеся по габиту-
су растения, форме плода, цвету и рисунку коры, окра-
ске мякоти и срокам созревания (табл.  1). Для этапа вве-
дения в культуру in  vitro использовали зрелые семена, 
а для укоренения – семядоли асептически культивирован-
ных проростков. Для каждого варианта среды экспери-
мент выполняли в трёх повторностях. В каждой повтор-
ности использовали по 8-10 эксплантов (в зависимости 
от сорта). В таблицах приведены суммарные значения, 
полученные в трёх независимых опытах. Все показате-
ли: введение в культуру, каллусообразование, укорене-
ние и  регенерацию  – оценивали через 4-6 недель после 
закладки опыта.

Семена предварительно освобождали от перикарпа, 
после чего обрабатывали по многоступенчатому протоко-
лу, в основу которого были положены процедуры, исполь-
зованные другими исследователями (Murashige, Skoog, 
1962; Compton, Gray, 1993a; Krug et al., 2005), но с опреде-
лёнными модификациями:

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-o5
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1. Предварительно семена замачивали в теплой дистил-
лированной воде 36°C, 40 мин;

2. Предварительная обработка Tween‑20 1 капля (~20 µl 
на 100 мл воды) в течение 5 мин;

3. Моющее средство (Fairy) в течение 20 мин на шейке-
ре при 180 об/мин

4. Промывка водопроводной водой 5 раз
5.  10% раствор NaOCl на шейкере при 180  об/мин 

в течение 15 мин;
6. Промывка стерильной дистиллированной водой (15×);

Очищенные семена помещали по одному в пробирки 
на соответствующие среды (табл. 2).

Номер 
каталога 
ВИР/ VIR 
Cat. No.

Название 
сорта/ Cultivar 

name

Проис-
хождение/ 

Origin

Срок 
созревания/ 

Ripening time

Тип 
растения/ 
Plant type

Цвет 
мякоти/ 

Flesh color

Форма плода/ 
Fruit shape

Цвет и рисунок 
коры/ Rind color 

and pattern

к-5402 ‘Подарок 
Солнца’ Россия Ранний КП Густо-розовая Шаровидная Ярко-Желтый

к-5429 ‘Сюрприз’ Россия Ранний КП Желтая Шаровидная
Светло-зеленый фон 
с черно-зелеными 
узкими полосами

к-5090 ‘Ольгинский’ Россия Среднеранний ПЛ Густо-розовая 
и малиновая Тупоэллиптическая Темно-зеленый 

к-5667 ‘Красавчик’ Россия Среднеранний ПЛ Густо-розовая 
и малиновая Шаровидная

Светло-зеленый фон 
с темно-зелеными 
широкими полосами

к-4128/ 
8954475*

‘Charleston Gray’ 
133 / ‘Чарльстон 
грэй’*

United 
States/ 
Россия*

Среднеспелый* ПЛ/ СПЛ* Розово-
красная* Цилиндрическая*

Фон белесый, без 
рисунка, пятнистость 
очень слабая*

к-5426 ‘Благодатный’ Россия Среднеспелый ПЛ Густо-розовая Шаровидная
Светло-зеленый 
фон с узкими черно-
зелеными полосами

к-5591 ‘Адам’ Россия Среднеспелый ПЛ Густо-розовая Шаровидная

Светло-зеленый фон 
с черно-зелеными 
средней ширины 
полосами

к-5425 ‘Чёрный принц’ Россия Среднепоздний ПЛ Малиновая Цилиндрическая Темно-зеленый 

к-5428 ‘Святослав’ Россия Поздний К Малиновая Шаровидная

Светло-зеленый 
фон с широкими, 
размытыми темно-
зелеными полосами

Таблица 1. Сорта, использованные в данной работе
Table 1. Cultivars used in this study

Примечания: ПЛ  – плетистое (длинноплетистое) растение; СПЛ – среднеплетистое; КП  – короткоплетистое; К  – кустовое. Сроки созревания (груп-
пы спелости): ранние  – 65-70 дней; среднеранние  – 71-80 дней; среднеспелые  – 81-85 дней; среднепоздние  – 86-95 дней; поздние  – более 95 дней;  
* - см. Приложение
Notes: ПЛ – vining (long-vine) plant; СПЛ – medium-vine; КП – short-vine; К – bushy. Ripening period (maturity groups): early – 65-70 days; mid-early – 
71-80 days; mid-ripening – 81-85 days; mid-late – 86-95 days; late – over 95 days; * - see the Supplement

Условия проращивания: 25 ± 2°C, фотопериод 16  ч 
свет / 8  ч темнота, длительность культивирования 
5-47  суток в зависимости от сорта. После появления 
семядолей 90% проростков переводили на укоренение, 
оставшиеся 10 % – на индукцию каллуса.

Для анализа частоты успешного введения эксплан-
тов в культуру in  vitro, укоренения побегов, индукции 
каллусообразования и регенерации использовали точ-
ный тест Фишера, который корректно применяется для 
категориальных данных с малым числом наблюдений 
(≤ 24  на вариант). Для каждой питательной среды под-
считывали количество успешных и неуспешных случаев 
для каждого сорта, после чего выполняли попарные срав-
нения между средами. Данный тест позволяет достовер-
но оценивать различия между двумя или более категория-
ми при небольших выборках и бинарных исходах (успех/

неуспех), где применение χ²-критерия может быть некор-
ректным. Критический уровень статистической значимо-
сти p принимали равным 0,05 (p=0,05). Статистическая 
обработка данных выполнена в среде Python 3.11 (библи-
отека SciPy 1.11).

Результаты

Введение в культуру in vitro и поддержание в куль-
туре образцов арбуза. Введение арбуза в культуру 
in  vitro проходило через ряд стандартных стадий, вклю-
чая проращивание семян в стерильных условиях, полу-
чение проростков с семядолями и корешками, стадию 
роста побегов. Визуализация этих этапов представлена на 
рисунке 1 (1а-1в).
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Таблица 2. Основные питательные среды, применённые на каждом этапе 
протокола культивирования in vitro для арбуза Citrullus lanatus

Table 2. Main culture media used at each stage of the in vitro cultivation protocol  
for watermelon C. lanatus

Этап/ Stage Среды/ Culture media  Литература/ Reference
Прорастание МС Murashige, Skoog, 1962½ МС

МС + 2 мг/л 6-БАП Compton, Gray, 1993a
МС + 0,5 мг/л 6-БАП + 0,1 мг/л  ИУК

Wang et al., 2013Индукция каллуса МС + 0,5 мг/л 6-БАП + 0,1 мг/л 2,4-Д

МС + 2 мг/л 6-БАП + 0,1 мг/л 2,4-Д Krug et al., 2005
МС + 0,5 мг/л 6-БАП + 0,1 мг/л ТДЗ Khatun et al., 2010
МС + 1,0 мг/л 2,4‑D Wang et al., 2013

Регенерация МС + 0,5 мг/л 6-БАП + 0,1 мг/л НУК Compton, Gray, 1993a
МС + 2 мг/л 6-БАП + 0,1 мг/л НУК Liu et al., 2024
МС + 1 мг/л 6-БАП + 0,2 мг/л НУК Wang et al., 2013МС + 2 мг/л 6-БАП + 0,1 мг/л 2,4-Д
МС + 1 мг/л 6-БАП + 0,5 мг/л НУК Sultana, Bari, 2003
МС + 2 мг/л 6-БАП + 1 мг/л НУК Li et al., 2011

Укоренение МС + 0,1 мг/л НУК Krug et al., 2005
МС + 0,2 мг/л НУК Li et al., 2011
МС + 0,5 мг/л 6-БАП + 0,5 мг/л НУК Sultana, Bari, 2003

Рис. 1. Процесс введения Citrullus lanatus в культуру in vitro 
а. – семена на начальной стадии культивирования; б – развитие семядолей, формирование 

корневой системы; в – активный рост и удлинение стебля

Fig. 1. The process of introducing C. lanatus into in vitro culture 
а. – seeds at the initial cultivation stage; б. – development of cotyledons and formation 

of the root system; в. – active stem growth and elongation

а.

б. в.
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Эффективность введения эксплантов арбуза в куль-
туру in  vitro значительно варьировала в зависимости 
от состава питательной среды, качества семян и гено-
типа. Среды ½ МС (75%) и МС (69,9%) оказались зна-
чительно эффективнее, чем МС  + 2  мг/л БАП (30,1%) 
и МС + 0,5 мг/л БАП + 0,1 мг/л ИУК (32,9%) (p <0,001). 
Среда ½  МС обеспечила наилучшие результаты для 
большинства сортов, включая ‘Подарок Солнца’, ‘Сюр-

приз’ и  ‘Красавчик’ (88%). Напротив, добавление 2  мг/л 
6-бензиламинопурина (БАП) резко снижало прорастание 
у всех сортов, за исключением сорта ‘Святослав’, у кото-
рого этот показатель достигал 58%. Среда с 0,5 мг/л БАП 
и 0,1 мг/л ИУК вызывала ещё более выраженное подавле-
ние прорастания у большинства генотипов, результаты 
представлены в таблице 3.

Таблица 3. Оценка эффективности введения эксплантов 
арбуза в культуру in vitro на различных средах

Table 3. Evaluated effectiveness of introducing watermelon explants into in vitro  
culture on different media

Название сорта/ 
Cultivar name

Состав питательных сред/ Culture media composition

½ МС МС МС + 2 мг/л БАП МС + 0,5 мг/л БАП + 
0,1 мг/л ИУК

‘Подарок Солнца’ 21 (88%) 21 (88%) 11 (46%) 4 (17%)
‘Чёрный принц’ 17 (71%) 16 (67%) 4 (17%) 18 (75%)
‘Ольгинский’ 20 (83%) 18 (75%) 2 (8%) 3 (12%)
‘Сюрприз’ 21 (88%) 21 (88%) 17 (71%) 16 (67%)
‘Чарльстон грэй’ 20 (83%) 17 (71%) 2 (8%) 6 (25%)
‘Святослав’ 11 (46%) 11 (46%) 14 (58%) 0 (0%)
‘Благодатный’ 20 (83%) 17 (71%) 4 (17%) 4 (17%)
‘Адам’ 11 (46%) 9 (38%) 0 (0%) 9 (38%)
‘Красавчик’ 21 (88%) 21 (88%) 11 (46%) 11 (46%)

Примечания: указано число успешно проросших семян из 24 помещённых на питательную среду; в скобках – процент, рассчитан 
как (успешно/ 24) × 100
Notes: The number denotes the seeds that successfully germinated out of 24 placed on the culture medium; in parentheses is the percentage 
calculated as (successful/24) × 100

Когда проростки достигали 2-4 см в высоту, их пере-
носили на питательную среду для поддержания и стиму-
ляции корнеобразования (табл. 4)

Укоренение культивируемых в асептических услови-
ях проростков наблюдалось на всех тестируемых средах, 
однако его эффективность сильно зависела как от соста-
ва среды, так и от генотипа. Наибольшая частота укоре-
нения отмечена на МС  + 0,1  мг/л НУК (77,2 %) и МС  + 
0,5 мг/л БАП + 0,5 мг/л НУК (70,4 %), которые статисти-
чески значимо превосходят остальные (p <0,01).

На средах с ИУК укоренение проростков происходи-
ло значительно хуже. Особенно низкие показатели зафик-
сированы для сред с высоким содержанием БАП (МС  + 
2 мг/л БАП + 0,1 мг/л ИУК), где в большинстве случаев 

наблюдалось либо отсутствие корней, либо избыточное 
развитие стебля и побегов без корнеобразования (рис. 2). 
Так, у сортов ‘Чарльстон грэй’ и ‘Ольгинский’ не удалось 
добиться укоренения ни на одной из сред с ИУК. У неко-
торых сортов (например, ‘Подарок Солнца’, ‘Красавчик’) 
проростки формировали каллус в основании побега вме-
сто полноценной корневой системы.

Наряду с этим, у нескольких сортов (например, ‘Чёр-
ный принц’, ‘Красавчик’) хорошие результаты корне-
образования были достигнуты и на средах с комбинаци-
ей БАП + НУК в средней концентрации (МС + 0,5 мг/л, 
БАП + 0,5 мг/л НУК), где степень укоренения достигала 
75-80%.
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Рис. 2. Индукция корнеобразования у проростков арбуза Citrullus lanatus на средах с различными 
комбинациями регуляторов роста 

а., б. – проростки на среде МС + 2 мг/л БАП + 0,1 мг/л ИУК; 
в., г. – проростки на среде МС + 0,1 мг/л НУК

Fig. 2. Root induction in watermelon C. lanatus seedlings on media with different combinations  
of growth regulators 

а.,б. – seedlings on MS medium supplemented with 2 mg/L BAP and 0.1 mg/L IAA; 
в.,г.  – seedlings on MS medium supplemented with 0.1 mg/L NAA

Каллусогенез. Каллусообразование оценивали у  вось-
ми сортов арбуза (‘Адам’ на каллус не закладывали) 
(табл.  5) с использованием четырёх вариантов пита-
тельных сред (см.  табл.  2). Данные приведены как 
«число успешных эксплантов/ общее число эксплан-
тов (% индукции)». Среда МС + 0,5 мг/л БАП + 0,1 мг/л 
2,4-Д (72,6%) показала лучшие результаты по сравне-
нию с МС + 2 мг/л БАП + 0,1 мг/л 2,4-Д (56,0%, p = 0,036) 
и МС + 0,5 мг/л БАП + 0,1 мг/л ТДЗ (50,0%, p = 0,004). 
Наиболее эффективной оказалась среда МС  + 0,5  мг/л 
БАП  + 0,1  мг/л 2,4-Д: частота индукции каллуса превы-

шала 80% у ‘Подарка Солнца’ (83%), ‘Чёрного прин-
ца’ (83%), ‘Сюрприза’ (81%) и ‘Красавчика’ (83%). Среда 
МС + 1,0 мг/л 2,4-Д также показала хорошую эффектив-
ность 62%-88% у сортов ‘Благодатный’, ‘Ольгинский’, 
‘Сюрприз’, ‘Красавчик’, ‘Подарок солнца’, ‘Черный 
принц’, ‘Чарльстон грэй’. Комбинации с ТДЗ или повы-
шенным БАП обеспечивали индукцию каллуса в 56-75% 
случаев у сортов с высокой отзывчивостью и лишь в 38% 
у сортов со средней отзывчивостью (‘Ольгинский’, ‘Бла-
годатный’). Самый низкий отклик (12%) продемонстриро-
вал сорт ‘Святослав’.
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Таблица 4. Оценка укоренения побегов арбуза (Citrullus lanatus) на различных средах
Table 4. Evaluation of root formation in watermelon (C. lanatus) shoots on different culture media

Название сорта/ 
Cultivar name

Состав питательных сред/ Culture media composition

МС + 2 мг/л 
БАП + 0,1 мг/л 

ИУК

МС + 0,5 мг/л 
БАП + 0,5 мг/л 

НУК

МС + 0,1 мг/л 
ИУК

МС + 0,1 мг/л 
НУК

МС + 2 мг/л 
БАП + 0,1 мг/л 

НУК
‘Подарок Солнца’ 9% (1/11) 80% (8/10) 10% (1/10) 70% (7/10) 80% (8/10)
‘Чёрный принц’ 70% (7/10) 80% (8/10) 30% (3/10) 80% (8/10) 80% (8/10)
‘Ольгинский’ 0% (0/8) 75% (6/8) 14% (1/7) 88% (7/8) 75% (6/8)
‘Сюрприз’ 7% (1/14) 54% (7/13) 15% (2/13) 69% (9/13) 62% (8/13)
‘Чарльстон грэй’ 0% (0/9) 75% (6/8) 13% (1/8) 88% (7/8) 88% (7/8)
‘Святослав’ 0% (0/7) 57% (4/7) 0% (0/8) 83% (5/6) 0% (0/8)
‘Благодатный’ 0% (0/7) 63% (5/8) 0% (0/7) 75% (6/8) 0% (0/9)
‘Адам’ 0% (0/5) 80% (4/5) 0% (0/5) 80% (4/5) 0% (0/6)
‘Красавчик’ 50% (6/12) 75% (9/12) 18% (2/11) 73% (8/11) 82% (9/11)

Примечания: в скобках указано число укоренившихся побегов/общее число побегов, посаженных на данную среду.  
Процент рассчитан как (укоренившиеся ÷ общее) × 100
Notes: The number of rooted shoots/total number of shoots planted on a given medium is in parentheses.  
The percentage calculated as (rooted ÷ total) × 100

Примечания: число эксплантов, образовавших каллус/общее число эксплантов на 
данной среде; процент вычислен как (каллус ÷ общее) × 100
Notes: Number of explants that formed callus/total number of explants on a given medium;  
percentage calculated as (callus ÷ total) × 100

Таблица 5. Индукция каллусообразования на эксплантах из семядолей арбуза
Table 5. Induction of callus formation on explants from watermelon cotyledons

Название сорта/ 
Cultivar name

Состав питательных сред/ Culture media composition

МС + 0,5 мг/л БАП + 
0,1 мг/л 2,4-Д

МС + 2 мг/л БАП + 
0,1 мг/л 2,4-Д

МС + 0,5 мг/л БАП + 
0,1 мг/л ТДЗ

МС + 1,0 мг/л 2,4-Д

‘Подарок Солнца’ 10/12 (83%) 8/12 (67%) 7/12 (58%) 9/12 (75%)
‘Чёрный принц’ 10/12 (83%) 8/12 (67%) 7/12 (58%) 9/12 (75%)
‘Ольгинский’ 4/8 (50%) 3/8 (38%) 3/8 (38%) 5/8 (62%)
‘Сюрприз’ 13/16 (81%) 10/16 (62%) 9/16 (56%) 11/16 (69%)
‘Чарльстон грэй’ 8/8 (100%) 6/8 (75%) 5/8 (62%) 7/8 (88%)
‘Красавчик’ 10/12 (83%) 8/12 (67%) 7/12 (58%) 9/12 (75%)
‘Святослав’ 2/8 (25%) 1/8 (12%) 1/8 (12%) 2/8 (25%)
‘Благодатный’ 4/8 (50%) 3/8 (38%) 3/8 (38%) 5/8 (62%)

В процессе эксперимента производили чередование 
гормональных и безгормональных сред для каллусных 
культур с интервалом 30-45 дней, чтобы поддерживать 
жизнеспособность тканей. Всего было проведено до 12-14 
пассажей в течение 7-9 месяцев. Самая высокая жизне-
способность наблюдалась у сортов ‘Красавчик’ и  ‘Чёр-
ный принц’: каллус оставался плотным, светло зеле-
ным и активно наращивал массу в течение всего периода 
(до  9 месяцев). У сортов ‘Ольгинский’ и ‘Святослав’ 
уже к  4-5-му субкультивированию отмечалось пожелте-
ние каллуса и замедление его роста. В случае пожелтев-
шего каллуса применяли МС, дополненную 0,1 мг/л ТДЗ 

и  0,5  мг/л БАП: уже через 2-3 недели наблюдалось вос-
становление зеленого пигмента (рис. 3).

Органогенез каллусной ткани у различных сортов 
арбуза на питательных средах. Получение жизнеспо-
собных растений из недифференцированных каллусных 
клеток является необходимым этапом для многих био-
технологических методик, используемых для ускорения 
селекции. В данном исследовании была изучена способ-
ность эксплантов растений арбуза, принадлежащих раз-
ным сортам, к регенерации на средах с различными ком-
бинациями цитокининов и ауксинов, таких как БАП, 
НУК и 2,4-Д (рис. 4).
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Рис. 3. Этапы формирования каллуса у сорта арбуза ‘Подарок солнца’ 
а. – индукция каллусообразования на среде МС + 0,5 мг/л БАП + 0,1 мг/л 2,4‑Д (21 день культивирования), 

б. – рыхлый жёлтый каллус после перенесения на безгормональную МС (35 дней после пересадки), 
в. – реактивация пожелтевшего каллуса на среде МС + 0,1 мг/л ТДЗ (7 дней после пересадки)

Fig. 3. Stages of callus formation in watermelon ‘Podarok solntsa’ 
a.  – callus induction on MS + 0.5 mg/L BAP + 0.1 mg/L 2,4-D (21 days of cultivation),  

b. – loose yellow callus after transfer to hormone-free MS (day 35),  
c – reactivation of yellowed callus on MS + 0.1 mg/L TDZ (day 7 after transfer)

Рис. 4. Регенерация побегов из каллуса сорта арбуза ‘Черный принц’  
на среде МС + 2 мг/л БАП + 0,2 мг/л НУК 

a., б. – начальная стадия регенерации;  
в. – формирование первых листьев полноценного побега (24 день после пересадки);  
г. – общий вид регенеранта на поздних стадиях (30 дней и более после пересадки)

Fig. 4. Regeneration of shoots from callus of watermelon ‘Cherniy prince’  
on MS + 2 mg/L BAP + 0.2 mg/L NAA 

а., б. – initial stage of regeneration;  
в. – formation of the first leaves of a fully developed shoot (day 24 after transfer);  
г. – overall view of regeneration at later stages (30 and more days after transfer)

Plant Biotechnology and Breeding 2025;8(3)
15



На этапе регенерации из каллуса было испытано пять 
цитокинин‑ауксиновых комбинаций. МС + 2 мг/л БАП + 
0,2  мг/л НУК (87,5%) и МС  + 0,5  мг/л БАП  + 0,1  мг/л 
НУК (75%) обеспечили наибольшую частоту регенера-
ции; среда МС + 2 мг/л БАП + 0,1 мг/л 2,4-Д (25 %) была 

статистически менее эффективна (p  = 0,041). Наиболее 
универсальным оказался вариант культуральной среды 
МС  + 2  мг/л БАП + 0,1  мг/л НУК  – побеги формирова-
лись у 6 из 8 оценённых сортов (табл. 6).

Таблица 6. Регенерация из каллуса на различных средах у сортов арбуза
Table 6. Regeneration from callus on various media in watermelon cultivars

Название сорта/ 
Cultivar name

Состав питательных сред/ Culture media composition

МС + 0,5 мг/л 
БАП + 0,1 мг/л 

НУК

МС + 2 мг/л 
БАП + 0,1 мг/л 

НУК

МС + 2 мг/л 
БАП + 0,1 мг/л 

2,4-Д

МС + 1 мг/л 
БАП + 0,5 мг/л 

НУК

МС + 2 мг/л 
БАП + 0,2 мг/л 

НУК
‘Подарок Солнца’ + – + + +
‘Чёрный принц’ – + – – +
‘Ольгинский’ + + – – +
‘Сюрприз’ + + – + +
‘Чарльстон грэй’ – – + – +
‘Красавчик’ + – – + +
‘Святослав’ + – – – –
‘Благодатный’ + – – – +

Примечания: + успешная регенерация, – отсутствие регенерантов
Notes: “+” signifies successful regeneration; “–” signifies the absence of regenerants

У таких сортов как ‘Подарок Солнца’, ‘Сюрприз’ 
и  ‘Красавчик’ регенерация происходила на всех прове-
ренных средах, тогда как сорта ‘Чёрный принц’ и ‘Чарль-
стон грэй’ ответили только на повышенное содержание 
БАП (2 мг/л). Сорт ‘Святослав’ дал побеги исключитель-
но при низком содержании БАП (0,5 мг/л), в случае сорта 
‘Благодатный’ требовалось повышение концентрации 
НУК (0,2 мг/л).

Обсуждение

Разработанные нами протоколы введения арбуза 
в  культуру in  vitro демонстрируют эффективность, срав-
нимую c результативностью уже опубликованных про-
токолов. Различия в эффективности введения в культуру 
in  vitro, каллусообразования и регенерации между пита-
тельными средами связаны с различным физиологиче-
ским действием регуляторов роста. Цитокинины (БАП) 
стимулируют деление клеток и формирование каллу-
са, что особенно выражено на средах с низким содержа-
нием синтетического ауксина 2,4-Д. Напротив, высокое 
содержание цитокининов может угнетать морфогенез 
у некоторых сортов. НУК способствовала эффективному 
укоренению побегов, тогда как ИУК в тех же концентра-
циях была значительно менее результативной, что согла-
суется с данными литературы о её меньшей стабиль-
ности и слабом стимулирующем эффекте у бахчевых 
культур. Различия в реакции на регуляторы роста между 
сортами отражают генотип-специфичную чувствитель-

ность к регуляторам роста, что неоднократно отмечалось 
для культур Cucurbitaceae (Compton, Gray, 1993a; Krug 
et al., 2005).

В настоящем исследовании для индукции каллусо-
образования и регенерации мы использовали среды МС 
с добавлением БАП в концентрации от 0,5 мг/л до 2 мг/л 
в сочетании с НУК (0,1-0,5  мг/л) или 2,4-Д (0,1  мг/л). 
Нами получены высокие показатели (до 100 %) на среде 
МС + 0,5 мг/л БАП + 0,1 мг/л 2,4-Д так же, как и в рабо-
тах других исследователей (Wang et  al. 2013), кото-
рые рекомендовали питательную среду с БАП и  2,4-Д 
для индукции образования каллуса у эксплантов арбу-
за в условиях in vitro. В ряде работ по культивированию 
представителей семейства Cucurbitaceae в асептических 
условиях отмечена эффективность цитокининов для сти-
мулирования органогенеза, что подтверждается и в насто-
ящем исследовании: регенерация происходила у боль-
шинства сортов на средах с БАП (0,5-2,0  мг/л) и  НУК 
(0,1-0,2  мг/л). В отличие от исследования, в котором 
использовали МС + 2 мг/л БАП как универсальную среду 
для микроклонального размножения (Wang et  al., 2013), 
в нашей работе выявлена высокая сортоспецифичная чув-
ствительность к гормональному составу, особенно на эта-
пе поддержания растений в условиях in vitro и на стадии 
корнеобразования. Например, на средах с  ИУК укорене-
ние было значительно ниже, чем на средах с  НУК, что 
согласуется с данными других исследователей, получен-
ными для культуры тыквенных (Abdollahi et  al., 2016). 
Проведённое нами исследование продемонстрирова-
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ло, что эффективность введения в культуру и регенера-
ции у арбуза в значительной степени определяется соче-
танием состава питательной среды и генотипа растения. 
Это может говорить о различиях в гормональной регу-
ляции морфогенеза у отдельных сортов, определяющих 
их разную отзывчивость на состав питательной среды. 
Системный анализ реакций различных сортов позволил 
выделить наиболее универсальные и наиболее чувстви-
тельные к составу среды генотипы, что открывает воз-
можности для модификации методики с учётом конкрет-
ного генетического фона и последующего использования 
этих схем в программах по трансформации.

Таким образом, предложенные протоколы питатель-
ных сред не только подтверждают результаты преды-
дущих исследований, но и уточняют эффективные кон-
центрации регуляторов роста для устойчивой индукции 
органогенеза и каллусообразования у различных сортов 
арбуза, различающихся генотипически.

Заключение

Проведенное исследование позволило успешно 
адаптировать и модифицировать протоколы для введения 
в культуру in  vitro, каллусогенеза и регенерации расте-
ний арбуза Citrullus lanatus девяти сортов селекции ВИР. 
Полученные результаты подтверждают значимость под-
бора оптимального гормонального состава питательных 
сред, поскольку была выявлена сортоспецифичная реак-
ция растений на сочетание ауксинов и цитокининов, что 
оказывает решающее влияние на эффективность процес-
сов культивирования.

Таким образом, результаты исследования вносят вклад 
в понимание гормональных основ введения в культу-
ру in vitro, каллусогенеза и регенерации эксплантов арб-
уза. Полученные данные позволяют расширить базу 
знаний о генотип-специфичных реакциях сортов и облег-
чают дальнейшую оптимизацию процедур, необходимых 
для успешного применения биотехнологических мето-
дов в селекции и сохранении генофонда арбуза. Практи-
ческое значение данных результатов заключается в созда-
нии основ для более эффективных протоколов получения 
жизнеспособных растений арбуза. Кроме того, установ-
ленные оптимальные условия культивирования могут 
быть применены для сохранения ценных генотипов 
в  in  vitro коллекциях и повышения воспроизводимости 
результатов биотехнологических разработок. Полученные 
знания могут быть использованы при разработке систем 
генетической трансформации и редактирования генома 
CRISPR/Cas, ускоряющих селекционные программы.
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ИЗУЧЕНИЕ ГЕНЕТИЧЕСКИХ РЕСУРСОВ РАСТЕНИЙ  
С ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ МЕТОДОВ МОЛЕКУЛЯРНОЙ ГЕНЕТИКИ

Научная статья
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Определение аллельного состава гена S-RNase у образцов коллекции 
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Актуальность. Груша (Pyrus  L.)  – одна из важнейших плодовых культур, широко распространённых в мире. При этом в Европе 
и  исторически с ней связанных странах (США, Австралия) выращиваются сорта одного одомашненного вида Pyrus communis  L., 
а  в  азиатском регионе (Китай, Корея, Япония, Дальний Восток) культурные сорта создавались на базе отдельных ботанических видов, 
прежде всего P. pyrifolia (Burm.fil.) Nakai, P. bretschneideri Rehder., P. ussuriensis Maxim. и P. × sinkiangensis T.T. Yu. Одним из важнейших 
центров формирования сортимента груши европейской считают кавказский регион. Сосредоточение на Кавказе большого числа видов 
с перекрывающимися ареалами способствовало интенсивной межвидовой гибридизации и появлению полигибридных форм, которые могли 
использоваться в народной селекции. Коммерческое выращивание груши сталкивается с рядом трудностей, среди которых не последнее 
место занимает самонесовместимость сортов. Гаметофитная самонесовместимость у груши контролируется S-локусом, который включает 
в себя ген S-RNase и множество генов SFBB. Эти гены отличаются высоким уровнем полиморфизма, поэтому изучение S-локуса может быть 
применено не только для подбора опылителей в коммерческих садах груши, но и для молекулярного S-генотипирования. Целью данной 
работы была характеристика коллекции груши, поддерживаемой на Майкопской ОС – филиале ВИР, и прежде всего местных стародавних 
сортов кавказского и крымского происхождения, при помощи различных систем маркеров аллелей S-локуса. Материалы и методы: 
изучена выборка, состоящая из 194 образцов, включающая 182 сорта и четыре гибридные формы из коллекции Майкопской опытной 
станции – филиала ВИР, а также восьми образцов, собранных в рамках экспедиции ВИР по Северному Кавказу в 2022 году. Основными 
анализируемыми группами были сорта европейской селекции (49) и селекционных учреждений Кавказа (63), местные кавказские сорта 
(46) и группа крымских сортов (13). В работе были использованы консенсусные PycomC1/PycomC5 и аллель-специфичные праймеры, 
подобранные по данным из литературы. Результаты: при помощи обеих систем молекулярных маркеров нам удалось дифференцировать 
в выборке 25 различных аллелей S-локуса. Семь аллелей (S101, S102, S103, S104-1, S104-2, S108 и S122) присутствовали в выборке с частотой ≥ 10%, 
различия между частотами некоторых из них были статистически значимыми в группах местных кавказских, европейских и крымских 
сортов. Также данные группы различались по наличию редких и уникальных аллелей и по присутствию большого количества триплоидных 
форм. Заключение: в результате молекулярного скрининга значительной выборки образцов груши различного происхождения было 
установлено аллельное разнообразие S-локуса и выявлено своеобразие сортов народной селекции Кавказа и Крыма. Местные сорта 
с оригинальным профилем S-аллелей могут являться ценным материалом для селекции.

Ключевые слова: Pyrus L. sp., сорта народной селекции, S-локус, молекулярные маркеры, S-аллельный полиморфизм, самонесовместимость
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Background: Pear (Pyrus L.) is one of the most important fruit crops, widespread in the world. While in Europe and historically associated countries 
(USA, Australia), cultivars of one domesticated species Pyrus communis L. are grown, in the Asian region (China, Korea, Japan, Far East), cultivars 
were created based on individual botanical species, primarily Pyrus pyrifolia (Burm.fil.) Nakai, P. bretschneideri Rehder., P. ussuriensis Maxim., and 
P. × sinkiangensis T.T. Yu. The Caucasus region is considered as one of the most important centers for the formation of European pear cultivars. The 
concentration of a large number of species with overlapping ranges in the Caucasus promoted intensive interspecific hybridization and the emergence 
of polyhybrid forms that could be used in folk breeding. Commercial pear cultivation faces a number of difficulties, not the least of which is the self-
incompatibility of cultivars. Gametophytic self-incompatibility in pear is controlled by the S-locus, which includes the S-RNase gene and multiple 
SFBB genes. These genes are highly polymorphic, so the study of the S-locus applies not only to the selection of pollinators in commercial pear 
orchards, but also to molecular S-genotyping. The aim of this work was to characterize the pear collection maintained at the VIR Maikop Experiment 
Station, and primarily landraces of Caucasian and Crimean origin, using various systems of S-locus allele markers. Materials and methods: we 
studied a subset of 194 accessions, including 182 cultivars and four hybrid forms from the collection of the Maikop Experiment Station of VIR, as 
well as eight accessions collected as part of the VIR expedition to the North Caucasus in 2022. The main analyzed groups were cultivars bred in 
Europe (49), those created by breeding institutions in the Caucasus (63), local Caucasian cultivars (46) and a group of Crimean cultivars (13). In the 
work, we used consensus PycomC1/PycomC5 and allele-specific primers selected from the literature data. Results: using both molecular marker 
systems, we were able to identify 25 S-alleles in the subset. Seven alleles (S101, S102, S103, S104-1, S104-2, S108, and S122) were present with a frequency 
of ≥10%, the differences between frequencies of some of them were statistically significant in groups of local Caucasian, European and Crimean 
cultivars. These groups also differed in the presence of rare and unique alleles and in the presence of a large number of triploid forms. Conclusion: 
molecular screening of a large subset of pear accessions has established the allelic diversity of the S-locus and the uniqueness of the folk cultivars 
from the Caucasus and Crimea. Local cultivars with the original S-allele profile can be valuable material for breeding.

Keywords: Pyrus L. sp., folk cultivars, S-locus, molecular markers, S-allelic polymorphism, self-incompatibility
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Введение

Груша (Pyrus  L.) является одной из наиболее эко-
номически важных плодовых культур с годовым миро-
вым производством ~ 26,5 миллионов тонн (FAOSTAT, 
2025). При этом в мире выращивают две группы груш: 
азиатские и  европейские. Предполагается, что они были 
одомашнены независимо. В Восточной Азии, кото-
рая считается первичным центром формирования рода 
Pyrus, культурные сорта создавались на базе отдель-
ных ботанических видов, прежде всего Pyrus pyrifolia 
(Burm.fil.) Nakai (груша грушелистная или японская), 
P. bretschneideri Rehder (груша Бретшнейдера или китай-
ская белая груша), P. ussuriensis Maxim. (груша уссурий-
ская) и P. × sinkiangensis T.T. Yu (груша Синьцзяна). При-
знаки этих видов прослеживаются и в полученных с их 
участием сортах (Tuz, 1983; Wu et  al., 2018). Сорта гру-
ши европейской относятся к одному одомашненному 
виду P.  communis  L. (груша обыкновенная) (Bell, 1991), 
однако многие авторы считают, что этот вид имеет поли-
гибридную природу. Основным видом, давшим начало 
P.  communis, считается P.  pyraster Burgsd., но в её фор-
мировании также принимали участие и другие виды: 
P.  elaeagnifolia Pall., P.  nivalis Jacq., P.  salicifolia Pall., 
P. syriaca Boiss (Vavilov, 1931; Rubtsov, 1940; Tuz, 1983).

Одним из важнейших центров формирования сор-
тимента груши европейской считают кавказский реги-
он (Vavilov, 1931). На его территории культурная груша 
P. communis выращивается в непосредственной близости 
от диких видов груши, таких как, например, P. caucasica 
Fed. (груша кавказская), P. elaeagnifolia (груша лохолист-
ная), P. nivalis (груша снежная), P. pyraster. Сосредоточе-
ние на Кавказе большого числа видов с перекрывающи-
мися ареалами способствовало интенсивной межвидовой 
гибридизации и появлению полигибридных форм, кото-
рые могли использоваться в народной селекции (Tuz, 
1983). При этом местные сорта в кавказском регионе 
раньше поддерживали путем прививок культурных форм 
в кроны дикорастущих деревьев.

На Майкопской опытной станции  – филиале ВИР 
в настоящее время находится обширная коллекция, более 
1000 образцов, в которой представлено 30 видов рода 
Pyrus из основных центров произрастания. Особый инте-
рес представляет большое количество, около 120 образ-
цов, сохраняемых староместных сортов народной селек-
ции Кавказа и Крыма.

Промышленное выращивание груши сталкивает-
ся с рядом трудностей, таких как поражение грибны-
ми и бактериальными заболеваниями, неустойчивость 
к весенним заморозкам и к засухе, среди которых осо-
бо выделяется проблема самостерильности большинства 
сортов. Для получения стабильных урожаев в коммер-
ческих садах используют особую систему размещения 
деревьев, где помимо основного сорта на участке выса-
живают сорта-опылители, которые являются донора-
ми пыльцы для производственных деревьев. При подбо-

ре сортов-опылителей следует соблюдать определённые 
факторы, прежде всего сроки цветения и уборки. Иден-
тификация S-аллелей у промышленных сортов и гибрид-
ных форм груши значительно облегчает процесс подбо-
ра опылителей, поэтому его изучению придается большое 
значение во всем мире (Claessen et al., 2019). Кроме того, 
мультиаллельность генов S-локуса может быть использо-
вана для генетической характеристики сортов в качестве 
дополнительных маркеров при молекулярном генотипи-
ровании, а также для прояснения происхождения сортов 
(Gharehaghaji et al., 2014; Suprun et al., 2014; Bennici et al., 
2020).

Для груши, как и для других видов семейства 
Rosaceae, характерна самонесовместимость гаметофит-
ного типа (GSI), которая определяется генотипом самой 
гаплоидной пыльцы, мужского гаметофита, на стадии 
пыльцевой трубки. Генетический контроль GSI у розо-
цветных в основном осуществляется S-локусом, кроме 
того, известен ряд генов-модификаторов (Wu et al., 2013). 
В наиболее простом варианте S-локус состоит из гена 
S-RNase, продукты которого работают в тканях пестика 
и катализируют деградацию РНК в прорастающей пыль-
цевой трубке, и гена SFB, экспрессирующегося в самой 
пыльцевой трубке. Продуктом последнего является белок 
SFB (от англ. S-specific F-box protein). При совпадении 
аллелей S-локуса в пестике (у спорофита) и в пыльцевом 
зерне (у гаметофита) рост пыльцевых трубок блокиру-
ется, соответственно, прорасти могут только пыльцевые 
зерна с S-аллелями, отличающимися от двух S-аллелей 
в тканях пестика (Marchese et al., 2007).

В структуре гена S-RNase у рода Pyrus выделяют пять 
небольших консервативных областей (C1-C5) и одну 
гипервариабельную область (гипервариабельная область 
Rosaceae, RHV), которая содержит единственный высо-
ко полиморфный по длине интрон. Все консервативные 
районы в генах S-RNase розоцветных показывают высо-
кое сходство последовательностей с аналогичными райо-
нами у других культур, в частности, пасленовых. Исклю-
чение составляет район C4, который был переименован 
в «Консервативный район Rosaceae 4» (RC4) (Zisovich 
et al., 2004).

Характерной особенностью S-локуса у рода Pyrus 
является присутствие не одного гена SFB, а нескольких 
(18-20) таких генов, получивших название SFBB (S-locus 
F-Box Brothers). Впервые наличие множества генов SFBB, 
окружающих единственный ген S-RNase, было показано 
для груши японской (P. pyrifolia) с использованием секве-
нирования BAC-клонов (Sassa et  al., 2007). S-гаплотипы 
груши могут демонстрировать значительные различия 
в положении и ориентации генов SFBB относительно гена 
S-RNase (Okada et al., 2011). Более того, некоторые после-
довательности SFBB проявляют неполную связь с геном 
S-RNase, что позволяет предположить, что их положение 
выходит за пределы геномной области, которую можно 
строго определить как S-локус (De Franceschi et al., 2011a).

В настоящий момент считается, что каждый белок 
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SFBB специфически связывает один или несколько про-
дуктов аллельных вариантов гена S-RNase, помечая их 
для деградации. Согласованное действие продуктов генов 
SFBB в пределах S-гаплотипа обеспечит возможность 
связывать все варианты РНКазы, кроме «своего»; толь-
ко этот последний будет функционально активен и будет 
обеспечивать деградацию собственной пыльцы (Kubo 
et  al., 2010). В соответствии с этой гипотезой, степень 
аллельного полиморфизма каждого отдельного гена SFBB 
намного ниже, чем у гена S-RNase (De Franceschi et  al., 
2011b; Aguiar et al., 2013); действительно, в некоторых слу-
чаях идентичные последовательности SFBB были обнару-
жены у разных S-гаплотипов (Minamikawa et al., 2010).

Полиморфизм в S-локусе у груши увеличивает при-
сутствие многочисленных транспозоноподобных элемен-
тов, которые, как предполагается, дополнительно способ-
ствуют подавлению мейотической рекомбинации между 
генами S-RNase и SFBB (Okada et al., 2011).

В ранних исследованиях группы совместимости гру-
ши определяли путем контролируемых скрещиваний, 
после чего степень совместимости оценивалась на осно-
ве роста пыльцевой трубки или завязывания плодов, или 
комбинации того и другого (Lewis, Modlibowska, 1942; 
Jaumien, 1968). Эти методы как вспомогательные исполь-
зуются и сегодня, но основным способом генотипиро-
вания стали технологии молекулярно-генетического 
анализа. При этом создание систем молекулярного гено-
типирования груши предпочтительно осуществляется 
с использованием последовательностей гена S-RNase, что 
прежде всего объясняется его более высокой вариабель-
ностью по сравнению с генами SFBB (De Franceschi et al., 
2011b; Aguiar et  al., 2013). Ген S-RNase имеет несколь-
ко основных характеристик, делающих его очень удоб-
ным для молекулярного S-генотипирования. Прежде все-
го, пять консервативных областей (C1-C3, RC4 и C5) 
и  расположенная сразу за гипервариабельной областью 
RHV последовательность, кодирующая гексапептид-
ную область «IIWPNV», могут быть использованы для 
разработки консенсусных праймеров, осуществляю-
щих амплификацию большого количества полиморфных 
фрагментов. При этом основой детектируемого полимор-
физма является расположенный в RHV интрон перемен-
ного размера. Кроме того, значительная вариация после-
довательности позволяет применять для анализа методы 
аллель-специфичной ПЦР и/или рестрикционного карти-
рования.

Для определения аллельного состава S-локуса 
у  P.  communis изначально были созданы консенсусные 
вырожденные праймеры MPyC1F и MPyC5R (Sanzol et al., 
2006), специфичные для консервативных областей С1 и С5, 
то есть позволявшие амплифицировать почти всю после-
довательность гена. Маркеры генерировали стабильные 
ПЦР-продукты для аллелей S1, S3, S4 и S5, которые в даль-
нейшем были клонированы и частично секвенирова-
ны. Позднее была разработана новая пара консенсусных 
праймеров PycomC1/PycomC5 (Sanzol, Robbins, 2008), 

которая способна генерировать не менее 14 различных 
ПЦР-продуктов. Однако при использовании этих прайме-
ров один и тот же ПЦР-фрагмент может соответствовать 
нескольким аллелям (Sanzol, Robbins, 2008). Поэтому по 
результатам секвенирования и выравнивания последова-
тельностей, полученных для разных генотипов, было раз-
работано большое количество аллель-специфичных прай-
меров (Sanzol, Robbins, 2008; Sanzol, 2009a; Gharehaghaji 
et al., 2014).

Японскими исследователями (Takasaki et  al., 2006; 
Moriya et  al., 2007) была создана оригинальная систе-
ма CAPS-маркеров (Cleaved Amplified Polymorphic 
Sequences), позволяющая дифференцировать у евро-
пейской груши 17 аллелей. Этот подход сочетает кон-
сенсусную ПЦР с использованием праймеров на осно-
ве консервативной области C1 и гексапептидной области 
«IIWPNV» и рестрикцию амплифицированных продук-
тов.

Полученные системы молекулярного маркирования 
широко используются для анализа полиморфизма алле-
лей гена S-RNase S-локуса у сортов груши европейской 
(Zuccherelli et  al., 2002; Sanzol, Herrero, 2002; Zisovich 
et al., 2004; Takasaki et al., 2006; Sanzol et al., 2006; Moriya 
et  al., 2007; Sanzol, Robbins, 2008; Goldway et  al., 2009; 
Sanzol, 2009a; 2009b; Suprun et  al., 2014). Однако, в свя-
зи с большим количеством таких работ, не было вырабо-
тано единой системы обозначения S-аллелей. Изначаль-
но аллельные последовательности гена S-RNase были 
обозначены в соответствии с буквенной номенклату-
рой – Sa-Sd и Sh-Sp (Zuccherelli et al., 2002; Zisovich et al., 
2004). Параллельно с этим другая группа исследовате-
лей использовала для обозначения цифровую номенкла-
туру (Sanzol, Herrero, 2002; Sanzol, Robbins, 2008; Sanzol, 
2009a), и, в результате, большинство аллелей гена 
S-RNase у груши европейской имели более одного обо-
значения. Позднее путем выравнивания и сопоставления 
последовательностей аллелей из буквенной и цифровой 
номенклатуры для сортов груши европейской была пред-
ложена единая система, в которой номера аллелей начи-
наются с S101 (Goldway et al., 2009).

В настоящее время за счет различий в вариабель-
ном районе гена S-RNase у груши европейской описано 
не менее 29 S-аллелей (Sanzol et al., 2006; Sanzol, 2009a; 
Goldway et  al., 2009; Gharehaghaji et  al., 2014; Bennici 
et  al., 2020). Среди них по меньшей мере одна аллель  – 
S121

о, характеризующаяся вставкой транспозона в область 
интрона, ассоциирована с самофертильностью и может 
быть использована в селекционных программах (Sanzol, 
2009b). Насколько нам известно, до сих пор нет маркеров 
для идентификации только трех аллелей – S118, S119, S120.

Целью данной работы была характеристика коллекции 
груши, поддерживаемой на Майкопской ОС  – филиале 
ВИР, и прежде всего местных стародавних сортов кавказ-
ского и крымского происхождения, при помощи различ-
ных систем маркеров аллелей S-локуса.
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Материалы и методы

Материалом для скрининга послужили 186 образ-
цов груши из коллекции Майкопской ОС  – филиала 
ВИР, в том числе 182 сорта и четыре гибридных образца. 
Дополнительно были изучены восемь образцов груши, 
собранных в рамках экспедиции ВИР по Северному Кав-
казу. Все отобранные для анализа образцы принадлежали 
к видам Pyrus communis и P. caucasica.

Полный список 194 образцов приведен в Приложении/ 
Supplement1. Основу составили 109 кавказских сортов, из 
них 46 сортов народной селекции и 63 сорта, созданных 
в селекционных учреждениях Кавказа. Другая крупная 
подвыборка состояла из 49 сортов европейской селекции. 
Кроме того, в процессе анализа была выделена группа 
крымских сортов, представленная 13 образцами.

Экстракцию ДНК проводили из молодых листьев 
или почек побегов индивидуальных растений при помо-
щи модифицированного СТАВ-метода (Antonova et  al., 
2020). В случае наличия полифенольных загрязнений 
растертые растительные ткани предварительно обрабаты-
вали буфером на основе сорбитола (Inglis et al., 2018).

Молекулярный скрининг. Праймеры для рабо-
ты были подобраны по опубликованным источ-
никам информации. Мы использовали одну пару 
консенсусных праймеров PycomC1/PycomC5 
(F: ATTTTCAATTTACGCAGCAATATCA
GC/ R: CTGCAAAGWSHGACCTCAACCAATTC)
и  аллель-специфичные праймеры для диагностики 
26 различных аллелей гена S-RNase (табл. 1).

В случае консенсусных праймеров ПЦР осущест-
вляли в 20  мкл реакционной смеси состава: 40  нг 
геномной ДНК, 1× реакционный буфер (Биолабмикс, 

Кат. № SP020), 2,5 мМ MgCl2, 0,4 мМ каждого из dNTP’s, 
по 0,1 мкМ прямого и обратного праймеров, 1 U Taq-по-
лимеразы (Биолабмикс, Россия).

Аллель-специфичную ПЦР проводили в тех же усло-
виях, однако для разных праймеров варьировали концен-
трацию хлорида магния в реакционной смеси: в боль-
шинстве случаев она составляла 2,0  мМ MgCl2, но для 
пар праймеров MPyC1F/PycomS2R, PycomC1F/PycomS6R, 
PycomS7F/PycomS7R, MPyC1F/PycomS10R и PycomC1F/
PycomS14R использовали 2,5 мМ MgCl2. Программы ПЦР 
во всех случаях соответствовали указанным в литературе 
(см. табл. 1).

Рестрикцию ПЦР-продуктов проводили в течение 
ночи по протоколу фирмы-изготовителя (СибЭнзим, 
Россия). Вместо эндонуклеазы рестрикции Avr  II был 
использован её изошизомер AspA2 I.

После рестрикции полученные фрагменты разделяли 
путем электрофореза в 2% агарозном геле, окрашенном 
бромистым этидием, в буфере 1×TBE при напряжении 
в камере 5 V/см. Был использован маркер молекулярного 
веса ДНК Step 100 Long (Биолабмикс, Россия). Для визу-
ализации использовали систему Gel-Doc XR, (Bio-Rad, 
США). Электрофорез ПЦР-продуктов, амплифицирован-
ных с использованием консенсусных праймеров, прово-
дили в течение 8-10 часов, что позволило обеспечить чет-
кую идентификацию фрагментов.

Статистические методы. Для сопоставления часто-
ты встречаемости маркеров использовали точный тест 
Фишера (Fisher, 1922).

Для оценки уровня полиморфизма применяли индекс 
PIC (Polymorphic Index Content), вычисляя значение по 
формуле PIC=1–Σ(pi

2 ), где pi – частота i аллели, выявлен-
ной в данной выборке (Nei, 1973).

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-o2

Таблица 1. Идентификация S-аллелей при помощи консенсусных и аллель-специфичных праймеров
Table 1. Identification of S-alleles using consensus and allele-specific primers

№ Аллель/ 
Allele

Размер (пн) 
ПЦР- фрагментов 

c праймерами 
PycomC1F/ 

PycomC5R / Size (bp) 
of PCR fragments with 

primers PycomC1F/ 
ycomC5R

Аллель-специфичные 
праймеры F/R / Allele-

specific primers F/R

Размер (пн) ПЦР 
фрагментов с аллель-

специфичными 
праймерами / Size (bp) of 
PCR fragments with allele-

specific primers

Авторы аллель-
специфичных праймеров /  

Authors of allele-specific 
primers

1 S101 1300 MPyC1F/PycomS2R 1103 Sanzol et al., 2006
2 S102 1700 MPyC1F/PycomS2R 1519 Sanzol et al., 2006
3 S103 1600 B39S3F1/B40S3R1 430 Sanzol, 2009a
4 S104-1 750 A96S4F/A95S4R 991 (нет рестрикции AvrII) Sanzol, 2010

5 S104-2 750 A96S4F/A95S4R 831+160 (рестрикция 
AvrII) Sanzol, 2010

6 S105 650 PycomC1F/PycomS5R 438 Sanzol, Robbins, 2008
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№ Аллель/ 
Allele

Размер (пн) 
ПЦР- фрагментов 

c праймерами 
PycomC1F/ 

PycomC5R / Size (bp) 
of PCR fragments with 

primers PycomC1F/ 
ycomC5R

Аллель-специфичные 
праймеры F/R / Allele-

specific primers F/R

Размер (пн) ПЦР 
фрагментов с аллель-

специфичными 
праймерами / Size (bp) of 
PCR fragments with allele-

specific primers

Авторы аллель-
специфичных праймеров /  

Authors of allele-specific 
primers

7 S106 675 PycomC1F/PycomS6R 462 Sanzol, Robbins, 2008
8 S107 650 PycomS7F/PycomS7R 443 Sanzol, Robbins, 2008
9 S108 675 PycomS8F/PycomS8R 613 Sanzol, Robbins, 2008
10 S109 650 PycomC1F/PycomS9R 546 Sanzol, Robbins, 2008
11 S110 2200 MPyC1F/PycomS10R 1985 Sanzol, Robbins, 2008
12 S111 675 PycomC1F/PycomS11R 560 Sanzol, Robbins, 2008
13 S112 1600 MPyC1F/PycomS12R 1177 Sanzol, Robbins, 2008
14 S113 1950 MPyC1F/PycomS13R – Sanzol, Robbins, 2008
15 S114 650 PycomC1F/PycomS14R 297 Sanzol, Robbins, 2008
16 S115 650 A83SmF1/B37SmR2 380 Sanzol, 2009a
17 S116 675 PcS16F/PcS16R 430 Gharehaghaji et al., 2014
18 S117 1600 PpS9f/PpS9r 400 Gharehaghaji et al., 2014
19 S118 1600 – – Sanzol, 2009a
20 S119 650 – – Sanzol, 2009a
21 S120 800 – – Sanzol, 2009a
22 S121 650 C15ProF1/C18S21R 673 Sanzol, 2009b
23 S121

o – C15ProF1/C18S21R 673 Sanzol, 2009b
24 S122 675 A84S22F1/A89S22R1 418 Sanzol, 2009a
25 S123 650 A88S23F1/B38S23R2 523 Sanzol, 2009a
26 S124 650 A85S24F1/A86S24F2 489 Sanzol, 2009a
27 S125 – PycomC1F/PcS25R – Gharehaghaji et al., 2014
28 S126 675 PcS26f/PcS26r 100 Bennici et al., 2020
29 S127 850 PcS27f/PcS27r 277 Bennici et al., 2020

Таблица 1. продолжение

Результаты и обсуждение

В работе была проведена оценка полиморфизма S-ло-
куса у 194 образцов груши из коллекции МОС  ВИР. 
Поскольку используемые нами праймеры были раз-
работаны для Pyrus communis, то выборка для ана-
лиза включала образцы этого вида и родственного 
вида P.  caucasica. Большую часть выборки (117  образ-
цов или 60,3%) составляли сорта кавказской селекции, 
в  том числе семь образцов P.  caucasica, и один образец 
P. communis, собранные в ходе экспедиции по Северному 
Кавказу в 2022 году.

Молекулярный скрининг на первом этапе осуществля-
ли с использованием консенсусных праймеров PycomC1/
PycomC5 (Sanzol, Robbins, 2008), которые генерируют 
для разных аллелей фрагменты разных размеров. Даль-
нейшую идентификацию аллелей проводили при помощи 
аллель-специфичных праймеров (см. табл. 1). Результаты 

изучения для каждого образца представлены в Приложе-
нии/ Supplement.

При анализе 194 образцов груши всего было выявле-
но 13 амплифицированных фрагментов с различной под-
вижностью (рис.  1). Однако из литературы известно, что 
консенсусные праймеры могут давать ампликоны оди-
наковой подвижности для разных S-аллелей. Напри-
мер, ПЦР-продукту размером 675  пн в случае прайме-
ров PycomC1/PycomC5 соответствуют аллели: S106, S108, 
S111, S116, S122, S126 (Sanzol, Robbins, 2008). Другой проблемой 
работы с консенсусными праймерами является их неспо-
собность генерировать фрагменты для аллелей S121

o и S125. 
Поэтому идентификация аллелей была проведена ком-
плексно с использованием обеих маркерных систем  – 
консенсусной и аллель-специфичной (рис. 2). Такой под-
ход позволил выявить в выборке 25 аллелей, а именно: 
S101, S102, S103, S104-1, S104-2, S105, S106, S107, S108, S109, S110, S111, S113, 
S114, S115, S116, S120, S121. S121

o, S122, S123, S124, S126, S127 (см. Прило-
жение/ see the Supplement).

Биотехнология и селекция растений 2025;8(3)
24



Рис. 1. Полиморфные ПЦР-продукты, полученные с использованием  
консенсусных праймеров PycomC1/PycomC5 

1) ‘Азад’ (к-31305); 2) ‘Горянка’ (к-25842); 3) ‘Августовская’ (к-31760); 4) ‘Кара Конжал’ (к-2838); 5) ‘Trompetenbirne’ (к-3181); 
6) ‘Суринги’ (к-3164); 7) ‘Дуля Сладкая’ (к-2790); 8) ‘Busuioare’ (к-13995); 9) ‘Мальвина’ (к-35495); 10) ‘Машук’ (к-17288); 

11) ‘Гизель’ (к-20475); 12) Мер Джихар (к-24903); 13) ‘Память Мичурина’ (к-12113); 14) ‘Деканка Красная’ (к-35484);  
15) Дзмернук (к-2771); 16) ‘Гарджин Джахар’ (к-24895); 17) ‘Fondante de Noel’ (к-3169); 18) Аббас Беги Поздняя (к-24888); 

19) ‘Тривинель’ (к-24143); 20) ‘Колобок’ (к-31770); 21) ‘Мсхал Батона’ (к-9544);  
22) ‘Комета’ (к-32301); 23) ‘Орбита’ (к-27794); 24 ‘Веснянка’ (к-25840); 25) ‘Ацыгалали’ (к-24892);  

26) ‘Лимон Армуд’ (к-9380); 27) ‘Елена’ (к-12114; 28) ‘Saint Germain Blanc’ (к-3126); 29) ‘Noyabrskaya’ (Moldavia) (к-31337); 
30) Граф Мольтке (к-9343); 31) ‘Арабеска’ (к-32286); 32) ‘Черинар’ (к-24911); М – маркер молекулярного веса ДНК

Fig. 1. Polymorphic PCR-products obtained using consensus primers PycomC1/PycomC5 
1) ‘Azad’ (k-31305); 2) ‘Goryanka’ (k-25842); 3) ‘Vineuse d' Aout’ (k-31760); 4) ‘Kara Konzhal’ (k-2838);  

5) ‘Trompetenbirne’ (k-3181); 6) ‘Suringi’ (k-3164); 7) ‘Dulya Sladkaya’ (k-2790); 8) ‘Busuioare’ (k-13995);  
9) ‘Malvina’ (k-35495); 10) ‘Mashuk’ (k-17288); 11) ‘Gizel’ (k-20475); 12) Mer Dzhikhar (k-24903);  

13) ‘Pamyat Michurina’ (k-12113); 14) ‘Dekanka Krasnaya’ (k-35484); 15) Dzmernuk (k-2771);  
16) ‘Gardzhin Dzhakhar’ (k-24895); 17) ‘Fondante de Noel’ (k-3169); 18) Abbas Begi Pozdnyaya (k-24888); 19) ‘Trivinel’ (k-24143); 
20) ‘Kolobok’ (k-31770); 21) ‘Mskhal Batona’ (k-9544); 22) ‘Kometa’ (k-32301); 23) ‘Orbita’ (k-27794); 24) ‘Vesnyanka’ (k-25840); 

25) ‘Atsygalali’ (k-24892); 26) ‘Limon Armud’ (k-9380); 27) ‘Elena’ (k-12114; 28) ‘Saint Germain Blanc’ (k-3126);  
29) ‘Noyabrskaya’ (Moldavia) (k-31337); 30) Greve A.V. Moltke (k-9343);  

31) ‘Arabeska’ (k-32286); 32) ‘Cherinar’ (k-24911); М –molecular weight DNA marker

К сожалению, мы не смогли дифференцировать алле-
ли у ряда образцов с ПЦР-продуктами PycomC1/C5 раз-
мерами 650 пн и 1600 пн. Фрагмент с размером 1600 пн 
может соответствовать аллелям S103, S112, S117, S118, из кото-
рых получилось определить только одну аллель S103. 
Для праймеров, специфичных для последовательно-
стей аллелей S112 и S117, мы не смогли подобрать условия 
ПЦР, а для определения аллели S118 специфичные прайме-
ры не разработаны. Аналогично, ПЦР-продукт размером 
650  пн соответствует нескольким аллельным вариантам 
(см.  табл.  1), из которых нам не удалось идентифициро-
вать аллель S119 из-за отсутствия аллель-специфичных 
праймеров.

Благодаря длительному электрофорезу в гелях нам 
удалось добиться хорошего разделения продуктов ампли-
фикации с использованием консенсусных праймеров 
и, при этом, выделить новые, не описанные в литерату-
ре, фрагменты, имеющие размеры ~1200  пн, ~1250  пн 
и  ~1650  пн. Фрагмент размером ~1250  пн встречался 
у  пяти образцов различного происхождения. Фрагменты 
размерами ~1200 пн и ~1650 пн оказались уникальны для 
сортов ‘Pulteney’ (США) и ‘Дружба’ (Майкоп) соответ-
ственно.

Также к потенциально новым S-аллелям можно отне-
сти продукты амплификации с использованием консен-
сусных праймеров PycomC1/C5 размером 675  пн, кото-
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рые не удалось дифференцировать с использованием всех 
аллель-специфичных праймеров, несмотря на то, что мы 
успешно применили праймеры для амплификации алле-
лей S106, S108, S111, S116, S122, S126. Характерно, что подавляю-
щее большинство сортов с такими потенциально новыми 
аллелями (5 из 6) имели кавказское происхождение.

Как и следовало ожидать, S-локус у изученных образ-
цов выборки отличался очень высоким уровнем полимор-
физма аллелей  – значение индекса PIC для всей выбор-
ки составило 0,934, а в подвыборках местных кавказских 
и крымских сортов – 0,996 и 0,999 соответственно.

Рис. 2. ПЦР со специфичными праймерами для идентификации  
аллелей S101 и S102 (А), S104-1 и S104-2 (В), S122 (С) 

1) Аббас Беги Поздняя (к-24888); 2) ‘Нана Армуд’ (к-3026); 3) ‘Madame Verte’ (к-2957); 4) ‘Nouveau Poiteau’ (к-3035);  
5) ‘Незабудка’ (к-40336); 6) ‘Noyabrskaya’ (Moldavia) (к-31337); 7) ‘Arbuzka’ (к-2539); 8) ‘Поддулька 325’ (к-13071);  

9) ‘Паник’ (к-12116); 10) ‘Поддулька 504’ (к-3070); 11) ‘Romanische Smalzbirne’ (к-3052); 12) ‘Поддулька Сладкая’ (к-3072);  
13) ‘Pulteney’ (к-3059); 14) ‘Progress’ (к-31342); 15) ‘Бурновка’ (к-2685); 16) ‘Ранняя Восковая’ (к-9423); 17) ‘Габар Закар’ 
(к-2716); 18) ‘Rannyaya Kaveka’ (к-3092); 19) ‘Pitmaston’ (к-3067); 20) ‘Cyprus’ (к-2846); М – маркер молекулярного веса

Fig. 2. PCR with specific primers for identifying  
alleles S101 and S102 (А), S104-1 and S104-2 (В), S122 (С) 

1) ‘Abbas Begi Pozdnyaya (k-24888); 2) ‘Nana Armud’ (k-3026); 3) ‘Madame Verte’ (k-2957); 4) ‘Nouveau Poiteau’ (k-3035); 
5) ‘Nezabudka’ (k-40336); 6) ‘Noyabrskaya’ (Moldavia) (k-31337); 7) ‘Arbuzka’ (k-2539); 8) ‘Poddulka 325’ (k-13071);  

9) ‘Panik’ (k-12116); 10) ‘Poddulka 504’ (k-3070); 11) ‘Romanische Smalzbirne’ (k-3052); 12) ‘Poddulka Sladkaya’ (k-3072); 
13) ‘Pulteney’ (k-3059); 14) ‘Progress’ (k-31342); 15) ‘Burnovka’ (k-2685); 16) ‘Rannyaya Voskovaya’ (k-9423); 17) ‘Gabar Zakar’ 

(k-2716); 18) ‘Rannyaya Kaveka’ (k-3092); 19) ‘Pitmaston’ (k-3067); 20) ‘Cyprus’ (k-2846); М –molecular weight DNA marker

Только семь из выявленных 25 аллелей встречались 
в выборке с частотой более 10% (рис.  3). Наиболее рас-
пространенной из них оказалась аллель S101 (выявлена 
у 28,79% образцов), второй по частоте была аллель S103 
(21,21%). Наши данные совпадали с описанными в лите-

ратуре  – обе эти аллели были характерны для европей-
ских сортов груши (Sanzol, 2009a; Bennici et  al., 2020). 
Ещё одна аллель S102 у сортов экспериментальной выбор-
ки присутствовала в 15,2% случаев, однако она не была 
выявлена ни у местных кавказских, ни у крымских 
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сортов (рис.  4). При этом ее имели 22,5% (см.  рис.  4) 
европейских сортов и 25,4% (16 из 63 изученных) 
сортов, созданных в селекционных учреждениях Кавказа 
(см. Приложение/ see the Supplement). Последние, таким 
образом, оказались ближе к европейским, чем к сортам 
народной селекции.

Мы сопоставили представленность наиболее распро-
страненных (≥  10%) аллелей в трех основных подгруп-
пах сортов (европейские, местные кавказские и крым-
ские сорта). Было показано, что местные кавказские 
сорта достоверно отличаются от европейских по частоте 
встречаемости трех из семи таких аллелей: S101 (P=0,002),  
S104-1 (P=0,01) и S122 (P=0,002), кроме того, у них полностью 
отсутствует аллель S102. Значительный контраст наблю-
дали и при сопоставлении подвыборок европейских 
и  крымских сортов  – частоты встречаемости аллели S120 
достоверно различались (P=0,005), и полностью отсут-

ствовали распространённые в выборке аллели S102 и  S103 
(см.  рис.  4). Образцы, собранные в рамках экспедиции 
ВИР по Северному Кавказу в 2022 году, также демон-
стрировали полное отсутствие аллелей S102 и S103, то есть 
оказались близки к кавказским сортам народной селек-
ции (см. Приложение/ see the Supplement).

Почти половина выявленных аллелей (14) относилась 
к редким, присутствующим менее чем у 5% образцов, 
а  аллели PycomC1/C5-1650 и PycomC1/C5-1200 оказались 
уникальными. По частоте встречаемости редких аллелей 
три сопоставляемые подгруппы также отличались друг 
от друга (табл. 2). Например, кавказские сорта народной 
селекции не имели аллелей S110 и S116, и наоборот, только 
в  этой подгруппе присутствовали связанная с самофер-
тильностью аллель S121 и аллель S109 (см. табл. 2). Эти же 
особенности (за исключением наличия аллели S121) имели 
и образцы, собранные в черкесских лесосадах.

Рис. 3. Частота встречаемости аллелей в изученной выборке.
Fig. 3. Frequency of alleles in the studied subset.

Система GSI, контролируемая S-локусом, должна пре-
пятствовать опылению растения собственной пыльцой 
и, соответственно, поддерживать гетерозиготный ста-
тус организма. Поэтому ожидаемым результатом было 
наличие у генотипов выборки двух разных аллелей S-ло-
куса (состояние дуплекса). Действительно, подавляю-
щее большинство изученных генотипов имели этот ста-
тус. Однако нами были выявлены 12 сортов в состоянии 

симплекса, то есть генерирующие в реакции с консенсус-
ными праймерами только один ПЦР-продукт (см.  При-
ложение/ see the  Supplement). Возможным объяснением 
может служить гомозиготность этих сортов. Однако гомо-
зиготные генотипы могут образоваться только при опы-
лении собственной пыльцой, то есть при наличии у них 
мутаций самофертильности. При этом ни у одного тако-
го образца не было выявлено аллели S121, которая отли-
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чается вставкой транспозона в области интрона и может 
приводить к самофертильности  – у симплексов присут-
ствовали аллели S101, S101а, S104-2, S113 и S120. Нельзя исклю-
чить, что в последовательностях этих аллелей произошли 
мутации, приводящие к самоплодности, которые мы не 
смогли идентифицировать при помощи использован-
ных праймеров. Например, у черешни известна делеция 
в гене SFB размером 4  пн, произошедшая путем искус-
ственного мутагенеза у линии John Innes 2420 с исход-
ной аллелью S4. Мутантная аллель обозначается как S4’, 
она может быть идентифицирована путем электрофореза 
в ПААГ или же при использовании dCAPS-маркеров (от 
англ. derived Cleaved Amplified Polymorphic Sequences), 
а при анализе с консенсусными праймерами неотличи-
ма от интактной аллели S4 (Ikeda et  al., 2004). Однако 
более логичным объяснением является наличие у геноти-

пов-симплексов неизвестных аллелей, которые не ампли-
фицируются в реакции с консенсусными праймерами 
(аналогично аллелям S125 и S121).

Еще 13 образцов выборки по результатам S-гено-
типирования демонстрировали триплоидную приро-
ду (см.  Приложение/ see the  Supplement). Большинство 
из них (11) относились к местным кавказским образцам, 
включая два экспедиционных, и к крымским сортам. Дей-
ствительно, в описании приемов, свойственных народной 
селекции, приводится отбор наиболее гетерозисных форм 
и поддержание их путем прививок в кроны дикорас- 
тущих деревьев (Tuz, 1983). Такие гетерозисные формы 
вполне могли быть полиплоидными, в том числе межви-
довыми гибридами, образовавшимися в местах совмест-
ного произрастания разных видов груши.

Рис. 4. Частота встречаемости семи аллелей, наиболее распространенных 
в выборке у европейских, местных кавказских и крымских сортов
Fig. 4. Frequency of occurrence of the seven most common alleles in the 

subset in European, Caucasian and Crimean cultivars

Таблица 2. Частота встречаемости редких S-аллелей – частота встречаемости 
≤ 5% – в трех основных подгруппах изученных сортов

Table 2. Frequency of occurrence of rare S-alleles – frequency of occurrence 
at ≤5% – in the three main subgroups of the studied cultivars

Группа/ Group
Доля (%) сортов с аллелью/ Percentage of cultivars with the allele

S101а S105 S106 S107 S109 S110 S114 S116 S121 S121
о S124 S126 S127

Европейские сорта/ 
European cultivars (N=49) 6,1 8,2 4,1 6,1 0 6,1 2,0 2,0 0 0 0 2,04 0

Местные кавказские 
сорта/ Local Caucasian 
cultivars (N=46) 

2,2 2,2 6,5 8,7 2,1 0 2,2 0 4,4 4,4 6,5 4,4 2,4

Крымские сорта/ Crimean 
cultivars (N=13) 0 0 7,7 0 0 0 0 0 7,7 0 0 15,4 15,4
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Заключение

Таким образом, у обширной выборки образцов груши 
из коллекции МОС ВИР (186) и дополнительно у вось-
ми экспедиционных образцов был определен аллель-
ный состав гена S-RNase в S-локусе, контролирующем 
самонесовместимость. Анализ проводили комплексно, 
с использованием как консенсусных, так и аллель-специ
фичных праймеров. На основании различий по часто-
те встречаемости аллелей, обнаружения новых, ранее не 
описанных в литературе ПЦР-продуктов, выявления уни-
кальных аллелей и большого количества триплоидных 
форм можно сделать вывод о своеобразии сортов народ-
ной селекции Кавказа и Крыма по сравнению с сортами 
европейской селекции. Староместные сорта, поддержи-
ваемые в коллекции груши на МОС ВИР, могут служить 
уникальным материалом для селекции и для изучения 
истории доместикации груши.
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С ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ МЕТОДОВ МОЛЕКУЛЯРНОЙ ГЕНЕТИКИ
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CAPS-маркеры для анализа полиморфизма пластидной ДНК 
у представителей подрода Prunophora (Neck. ex  Spach) Focke  
рода Prunus L.
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Санкт-Петербург, Россия
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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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ИЗУЧЕНИЕ ГЕНЕТИЧЕСКИХ РЕСУРСОВ РАСТЕНИЙ  
С ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ МЕТОДОВ МОЛЕКУЛЯРНОЙ ГЕНЕТИКИ

Научная статья
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Новый маркер для определения А-типа хлоропластной ДНК 
у длительно хранящихся гербарных образцов культурных видов 
картофеля

Н.А. Оськина, О.Ю. Антонова, Т.А. Гавриленко

Федеральный исследовательский центр Всероссийский институт генетических ресурсов растений имени Н.И. Вавилова (ВИР), 
Санкт-Петербург, Россия

Автор, ответственный за переписку: Татьяна Андреевна Гавриленко, tatjana9972@yandex.ru

В Гербарии культурных растений мира, их диких родичей и сорных растений (WIR) Федерального исследовательского центра 
Всероссийского института генетических ресурсов растений им.  Н.И.  Вавилова (ВИР) хранится крупнейшая в России коллекция 
исторических образцов культурных видов картофеля. Образцы этой коллекции были собраны в 1925-1928 годах С.В.  Юзепчуком 
и  С.М.  Букасовым  – членами организованной Н.И.  Вавиловым экспедиции в страны Латинской Америки. Этот материал представляет 
несомненный интерес для молекулярно-генетических исследований. В то же время, существует ряд методических ограничений, 
обусловленных различной степенью деградации ДНК растений, длительное время сохраняемых в гербарных коллекциях. Оригинальный 
набор ПЦР-маркеров, специфичных к разным локусам пластидной ДНК, разработанный японскими исследователями K.  Hosaka 
и R. Sanetomo (2012), широко используется для исследований генетического разнообразия и происхождения культурных видов картофеля, 
сохраняемых в полевых и in  vitro коллекциях разных генбанков. Применение данного набора в полном объеме для детекции разных 
типов хлоропластной ДНК (хлДНК) у длительно хранящихся гербарных образцов проблематично, поскольку в случае маркера А размер 
диагностического фрагмента превышает 1000 пн. В настоящей работе были разработаны новые праймеры А494 для детекции А-типа 
пластидной ДНК у ~100-летних гербарных образцов культурных видов картофеля. Результативность применения праймеров А494, 
с  использованием которых ампликоны ожидаемого размера были получены для 22 из 25 гербарных образцов, была достоверно выше 
в сравнении с результатами, полученными с праймерами А из набора Hosaka и Sanetomo (2012) – ампликоны ожидаемого размера получены 
для пяти из 25 образцов. Расширенный набор маркеров для детекции различных типов хлДНК будет использован в дальнейшем для 
изучения исторической коллекции культурных видов картофеля, хранящейся в гербарии ВИР.

Ключевые слова: Solanum, виды картофеля, гербарий WIR, ДНК-маркеры, генбанк, коллекция
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A new marker for the detection of A-type chloroplast DNA in long-term 
stored herbarium specimens of cultivated potato species

Natalia A. Oskina, Olga Yu. Antonova, Tatjana A. Gavrilenko
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The Herbarium of cultivated plants of the world, their wild relatives and weeds (WIR) at the N.I. Vavilov All-Russian institute of plant genetic 
resources (VIR) houses Russia’s largest collection of historical herbarium specimens of cultivated potato species. The plant samples were collected in 
1925-1928 by S.V. Yuzepchuk and S.M. Bukasov, members of an expedition to Latin American countries organized by N.I. Vavilov. This material is 
of undoubted interest for molecular genetics research. However, there are methodological limitations due to varying degrees of DNA degradation in 
plants preserved long-term in herbarium collections. The original set of PCR markers specific to different loci of plastid DNA, developed by Japanese 
researchers K. Hosaka and R. Sanetomo (2012), is widely used for studying the genetic diversity and origin of cultivated potato species maintained 
in field and in vitro collections of various Genebanks. Applying this marker set in full for detecting different types of chloroplast DNA (cpDNA) in 
historical herbarium specimens is problematic, as some primers in this set generate amplicons larger than 1000 bp. In this study, new primers A494 
were developed to detect A-type plastid DNA in ~100-year-old herbarium specimens of cultivated potato species. The efficiency of A494 primers, 
with the use of which amplicons of the expected size were obtained for 22 of 25 herbarium specimens, was significantly higher compared to the 
results obtained with primers A from the Hosaka and Sanetomo (2012) set, that is, amplicons for five out of 25 specimens. The expanded marker 
set for detecting various cpDNA types will be used in further studies of historical herbarium collection of cultivated potato preserved in the VIR 
Herbarium.
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Введение

Первая классификация культурных видов картофеля 
Solanum tuberosum L., включающая 12 андийских культур-
ных видов и один чилийский  – Solanum tuberosum sensu 
stricto – была создана С.В. Юзепчуком и С.М. Букасовым 
(Juzepczuk, Bukasov, 1929), на основании изучения мате-
риалов, собранных ими в разных странах Латинской Аме-
рики в 1925-1928 годах в ходе экспедиции, организован-
ной Н.И.  Вавиловым. Позднее С.М.  Букасов разработал 
внутривидовую классификацию тетраплоидных андий-
ских и чилийских культурных видов картофеля (Bukasov, 
1933). Аутентичные образцы, на основании которых 
были описаны сотни таксонов различного ранга, по 
сей день сохраняются в Гербарии культурных расте-
ний мира, их диких родичей и сорных растений (WIR) 
Всероссийского института генетических ресурсов рас-
тений им.  Н.И.  Вавилова (ВИР), где хранится крупней-
шая в России коллекция исторических гербарных образ-
цов культурных видов картофеля (Korovina et  al., 1985; 
Ovchinnikova et  al., 2011; Chukhina et  al., 2016; Oskina 
et  al., 2023). Часть этой коллекции сохраняется также 
в Гербарии высших растений (LE) Ботанического инсти-
тута им. В.Л. Комарова РАН.

Изучение полиморфизма последовательностей хлоро
пластной ДНК (хлДНК) является одним из подходов 
к  исследованию внутри- и межвидового разнообра-
зия культурных видов картофеля и их происхождения. 
Первоначально, изучение полиморфизма хлДНК у куль-
турных и родственных диких видов картофеля прово-

дили с использованием метода рестрикционного анали-
за (Hosaka, 1986; Hosaka, Hanneman, 1988a; 1988b; Hosaka 
et al., 1984), затем – методом RFLP-анализа (Hosaka et al., 
1988; Sukhotu et  al., 2004). В ставших классическими 
работах K.  Hosaka с коллегами, на основании изучения 
полиморфных профилей рестрикционных фрагментов 
культурных видов картофеля, полученных с  использо-
ванием рестриктаз BamHI, HindIII, KpnI, PvuII и XhoI, 
были идентифицированы пять основных (T, W, A, S, C) 
и несколько минорных типов хлДНК (Hosaka, 1986; 1995; 
Hosaka, Hanneman, 1988a). Разные типы хлДНК картофе-
ля отличаются друг от друга специфическими делеция-
ми или мутациями в определенных рестрикционных сай-
тах. Так, для Т-типа хлДНК характерна делеция размером 
241  пн в межгенном спейсере ndhC/trnV; S-тип имеет 
специфическую делецию размером 48  пн в межгенном 
спейсере rps16/trnQ; у носителей С-типа хлДНК выявле-
на мутация в локусе cemA, вследствие которой утрачива-
ется сайт распознавания рестриктазы BamHI; обладате-
ли А-типа хлДНК имеют характерную мутацию в локусе 
rpl32/ccsA, вследствие которой образуется сайт распозна-
вания рестриктазы BamHI; W-тип  – дикий тип (Hosaka, 
1986).

С развитием методов ПЦР-диагностики RFLP-мар-
керы были конвертированы в SCAR- и CAPS- маркеры. 
Японскими исследователями K.  Hosaka и R.  Sanetomo 
(Hosaka, Sanetomo, 2012) был разработан набор ПЦР-мар-
керов для идентификации основных типов хлДНК куль-
турных видов картофеля и близкородственных им диких 
видов (табл. 1).

Таблица 1. Определение типов хлДНК у образцов культурных видов картофеля с помощью 
набора маркеров, разработанных Hosaka, Sanetomo (Hosaka, Sanetomo, 2012)

Table 1. Identification of cpDNA types in cultivated potato species using the 
marker set designed by Hosaka, Sanetomo (Hosaka, Sanetomo, 2012)

Тип хлДНК/ Type of 
cpDNA

Маркеры для определения типов хлДНК культурных видов картофеля/ Marker for 
identification of cpDNA types in cultivated potato species

H1 SAC A S
Праймеры и рестриктазы для определения основных типов хлДНК/ Primers and restriction 

enzymes for identification of basic cpDNA types
H1 SAC/BamHI A/BamHI NTCP6

Размеры ампликонов (пн) / Amplicon size (bp)
202 – Т-тип;

443 – не Т-тип 312 1178 127– S-тип;
175 – не S-тип

T делеция 241 пн рестрикция ПЦР-
продуктов нет рестрикции нет делеции

S нет делеции нет рестрикции нет рестрикции делеция 48 пн
C нет делеции нет рестрикции нет рестрикции нет делеции

A нет делеции нет рестрикции рестрикция ПЦР-
продуктов нет делеции

W нет делеции рестрикция ПЦР-
продуктов нет рестрикции нет делеции
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Разработанный японскими исследователями набор 
праймеров демонстрирует высокую диагностическую 
ценность и его использование позволяет сравнивать 
и  обобщать результаты изучения ex  situ коллекций раз-
личных генбанков, полученных в разных лаборатори-
ях. В  ходе исследований обширных выборок образцов 
культурных видов картофеля, сохраняемых в полевых 
и в in  vitro коллекциях генбанков разных стран (NRSP6, 
США; CIP, Перу; VIR, РФ), было показано, что Т-тип 
хлДНК характерен для чилийских аборигенных сортов 
S.  tuberosum (Hosaka, Hanneman, 1988a; Hosaka, 2003; 
2004; Spooner et al., 2007; Gavrilenko et al., 2013); S-тип – 
для большинства образцов андийских диплоидных видов 
(Solanum stenotomum Juz. et  Buk., Solanum goniocalyx 
Juz. et  Buk., Solanum phureja Juz. et  Buk.) и пентапло-
идного Solanum curtilobum Juz. et  Buk. (Hosaka, 1995; 
Sukhotu et al., 2004; 2006; Sukhotu, Hosaka, 2006; Hosaka, 
Sanetomo, 2009; Gavrilenko et al., 2013); С-тип преоблада-
ет у образцов гибридогенных культурных видов Solanum 
ajanhuiri Juz. et Buk. и Solanum juzepczukii Buk. (Sukhotu 
et  al., 2004; Hosaka, Sanetomo, 2009). Типом  А хлДНК 
обладает большинство образцов тетраплоидного андий-
ского культурного вида Solanum andigenum Juz. et  Buk., 
большинство образцов триплоидного культурного вида 
Solanum chaucha Juz. et  Buk. и около четверти изучен-
ных образцов диплоидных культурных видов (Hosaka, 
Hanneman, 1988b; Hosaka, 1995; Sukhotu et  al., 2004; 
2005; 2006; Hosaka, Sanetomo, 2009; 2012). Дикий тип 
W хлДНК выявлен у большинства изученных образцов 
близкородственных предковых диких видов из Solanum 
brevicaule Bitter complex и единичных образцов куль-
турных видов (Hosaka, 1995; Sukhotu et  al., 2004; 2006; 
Hosaka, Sanetomo, 2009; 2012).

Все пять типов хлДНК выявлены у наиболее поли-
морфного культурного вида S. andigenum, представленно-
го андийскими тетраплоидными аборигенными сортами, 
которые возделываются местным населением на обшир-
ных территориях Южной Америки. Таксономическое раз-
нообразие S. andigenum включает один подвид, 21 разно-
видность и 43 формы согласно С.М.  Букасову (Bukasov, 
1930; 1933), или шесть подвидов и 15 разновидностей 
согласно В.С. Лехновичу (Lekhnovich, 1983).

Типовые образцы культурных видов картофеля, 
выделенные С.В.  Юзепчуком и С.М.  Букасовым в кон-
це 1920-х годов (Juzepczuk, Bukasov, 1929), включают: 
17  голотипов, два изотипа, 45 лектотипов, семь изолек-
тотипов, 18 синтипов и один изосинтип (Korovina et  al., 
1985; Ovchinnikova et al., 2011; Chukhina et al., 2016; 2017; 
Oskina et  al., 2023). Этот аутентичный материал пред-
ставляет несомненный интерес для молекулярно-генети-
ческих исследований. При этом следует учитывать, что 
существует ряд методических ограничений, обусловлен-
ных различной степенью фрагментации ДНК растений, 
длительное время сохраняемых в гербарных коллекциях, 
в том числе, проблематичность амплификации крупных 
фрагментов ДНК размером более 600  пн; оптимальным 

размером при работе с ДНК, выделенной из старого гер-
барного материала, можно считать фрагменты до 300 пн 
(Hughey, Gabrielson, 2012; Särkinen et  al., 2012; Dabney 
et  al., 2013; Krinitsina et  al., 2015; Fomina et  al., 2019; 
Papalini et al., 2023).

Все праймеры из набора Hosaka и Sanetomo (Hosaka, 
Sanetomo, 2012), определяющие разные типы пластидной 
ДНК, за исключением праймеров для детекции А-типа, 
позволяют амплифицировать фрагменты небольших раз-
меров (от 127 пн до 443 пн) (см. табл. 1), поэтому их воз-
можно использовать для изучения длительно хранящих-
ся гербарных образцов, ДНК которых может быть сильно 
деградирована. Так, например, с использованием марке-
ра Н1 (диагностический фрагмент 202 пн) Т-тип хлДНК 
был определен у образцов европейских сортов картофеля, 
заложенных в гербарий с 1700 по 1910 год (Ames, Spooner, 
2008), и у аутентичных гербарных образцов чилийско-
го картофеля, собранных в Чили в 1928 году (Gavrilenko 
et al., 2023). Сопоставление результатов анализа полимор-
физма в различных локусах хлДНК у образцов чилий-
ского картофеля, собранных около 100 лет назад, с более 
поздними сборами позволило изучить процессы генети-
ческой эрозии (Gavrilenko et al., 2023).

Использование праймеров А, генерирующих ампли-
кон размером 1178  пн, для выявления А-типа хлДНК 
среди старых (возрастом ~100 лет) гербарных образцов 
культурных видов картофеля проблематично, что было 
показано нами ранее (Gavrilenko et  al., 2023). Возмож-
ным подходом к решению данной проблемы является раз-
работка новых праймеров, образующих более короткие 
ампликоны, что и было осуществлено в настоящей рабо-
те.

Материалы и методы

Материал для исследований: а) выборка старых гер-
барных образцов культурных видов картофеля возрастом 
~100 лет, включающая 24 аутентичных образца из гер-
бария ВИР (WIR), заложенных на хранение в 1928-1931 
годах; б) выборка аналогичного таксономического соста-
ва, включающая 22 живых образца, собранных в Южной 
Америке во второй половине XX века, сохраняемых 
в in vitro коллекции ВИР (табл. 2).

Для детекции разных типов хлДНК в качестве кон-
троля были использованы сорта картофеля из in  vitro 
коллекции ВИР, у которых ранее были определены раз-
личные типы пластидной ДНК: ‘Аляска’ и ‘Леген-
да’, имеющие W- и Т-типы хлДНК, соответственно 
(Lihodeevskiy, Shanina, 2022; Oskina et  al., 2023); сорт 
‘Катюша’, обладающий А-типом хлДНК (Sanetomo, 
Gebhardt, 2015; Gavrilenko et  al., 2019), был представ-
лен двумя образцами – живым из in vitro коллекции ВИР 
и 58-летним из Гербария ВИР (см. табл. 2).
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Таблица 2. Растительный материал для исследования
Table 2. The studied plant material

Вид*/ Species*

Число 
образцов/ 
Number of 
accessions

Номер образца/ Accession number

Образцы культурных видов картофеля из гербарной коллекции ВИР – 25 образцов (в скобках указан номер гербарного 
листа в гербарии ВИР) / Cultivated potato species from the herbarium collection of VIR – 25 accessions (the number of the 

herbarium sheet in the VIR herbarium is given in parentheses)

Solanum andigenum Juz. et Buk. 18

44 (WIR-38416д), 84 (WIR-38381д), 191c (WIR-38955), 1009a (WIR-
37494(69794)), 1227 (WIR-37143), 1253 (WIR-37157), 1256 (WIR-37027), 
1260 (WIR-37369), 1306 (WIR-37559), 1468a (WIR-37056), 1522b (WIR-
70774), 1525 (WIR-без номера), 1526 (WIR-38661), 1536 (WIR-без номера), 
1640 (WIR-1434), 1656 (WIR-1423), 1659 (WIR-1426), 1663b (WIR-1419)

S. chaucha Juz. et Buk. 2 1783 (WIR-без номера), 1858a (WIR-70815)
S. stenotomum Juz. et Buk. 4 1319 (WIR-70797), 1681 (WIR-1552), 1743 (WIR-1551), 1556b (WIR-70732)
S. tuberosum L.
(сорт/ cultivar) 1 ‘Катюша’ (WIR-21944)

Образцы из in vitro коллекции ВИР (25 образцов)/ Accessions from the VIR in vitro collection (25 accessions)

S. andigenum 14 VIR 1690, VIR 1714, VIR 1764, VIR 1771, VIR 1775, VIR 1796, VIR 3041, 
VIR 3172, VIR 3231, VIR 3240, VIR 4793, VIR 5606, VIR 8201, VIR 8931

S. chaucha 4 VIR 24674, VIR 24676, VIR 24677, VIR 24684
S. stenotomum 4 VIR 3558, VIR 8890, VIR 8903, VIR 16911
S. tuberosum
Контрольные образцы (сорта/ 
cultivars) 

3
‘Аляска’ (и-641838), ‘Катюша’ (и-643498), ‘Легенда’ (и-641840)**

* – название вида указано согласно системе, разработанной С.В. Юзепчуком и С.М. Букасовым (Juzepczuk, Bukasov, 1929)/ the name 
of the species is indicated according to the system developed by S.V. Juzepchuk and S.M. Bukasov (Juzepczuk, Bukasov, 1929).
**В скобках указаны номера интродукции (и-) для образцов из коллекции in vitro ВИР/ The introduction numbers (и-) for accessions 
from the in vitro collection of VIR are given in parentheses.

Выделение и очистка ДНК из гербарного материала 
была проведена на колонках при помощи готового набо-
ра для выделения геномной ДНК из растительных образ-
цов DNEasy Plant Mini Kit (Qiagen, Germany). Выделение 
ДНК из свежей растительной ткани in vitro растений про-
водили модифицированным методом CTAB-экстракции 
(Gavrilenko et al., 2013).

Праймеры разработаны при помощи компьютерной 
программы Primer3Plus (Untergasser et al., 2007) и допол-
нительно проверены на отсутствие внутренних шпилек 
и самоотжига при помощи инструмента OligoAnalyzer™ 
Tool, доступного на онлайн-платформе Integrated DNA 
Technologies (IDT, 2025).

ПЦР проводили в реакционной смеси объемом 
20  мкл, содержащей 40  нг геномной ДНК картофеля, 
1× реакционный буфер, 2,5 мМ MgCl2, 0,5 мМ каждого из 
dNTP’s, 0,5 мкМ прямого и обратного праймеров и 1  ед. 
Taq-полимеразы. Последовательности праймеров и тем-
пературы отжига приведены в таблице  3. Условия ПЦР 
в  целом соответствовали указанным в литературе. Для 

обеспечения большей специфичности все программы 
содержали функцию Touchdown: в первом цикле темпе-
ратура отжига была на 5°С выше требуемой и на протя-
жении 5 циклов понижалась на 1°С/цикл. Для пары прай-
меров А494 была использована следующая программа: 
3 мин – 94°C, 8 циклов [45 с – 94°C, 1 мин – 51°C с пони-
жением на 0,5°С/цикл, 1  мин  – 72°C], 30 циклов [45  с  – 
94°C, 45 с. – 47°C, 1 мин – 72°C], 5 мин – 72°C.

Рестрикция. ПЦР-продукты, полученные при исполь-
зовании праймеров SAC, A, A22 и A494, обрабатыва-
ли рестриктазой BamHI («СибЭнзим», Россия) в течение 
12 часов согласно инструкции производителя.

Электрофорез проводили в 2% агарозном геле 
с  использованием буфера ТВЕ с окраской бромистым 
этидием и визуализацией в проходящем УФ свете.

Статистическая обработка данных проведена на 
основе анализа таблиц сопряженности с использованием 
критерия хи-квадрат (χ²).
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Результаты и обсуждение

Для разработки праймеров мы использовали после-
довательность пластидного генома S.  tuberosum сорта 
‘Desiree’, депонированную в международном генном бан-
ке GenBank NCBI: DQ231562.1 (GenBank, 2024), в кото-
рой определили сайты отжига праймеров  А, рекомендо-
ванных К. Hosaka и R. Sanetomo (Hosaka, Sanetomo, 2012). 
Во фланкированном этими праймерами участке иденти-
фицировали сайт GGATCG, в котором замена G-C, харак-

терная для хлДНК А-типа, образовала рестрикцион-
ный сайт GGATCC, опознающийся рестриктазой BamHI. 
Было подобрано несколько пар праймеров, специфич-
ных для последовательностей вокруг этого сайта, из кото-
рых наилучшим вариантом были признаны праймеры 
А494 (рис.  1). Кроме относительно небольшого размера 
ПЦР-продукта (499 пн), преимуществом этих праймеров 
является наличие в ампликоне еще одного дополнитель-
ного BamHI-сайта (см.  рис.  1), что позволяет проводить 
контроль успешности работы рестриктазы.

Рис. 1. Фрагмент последовательности хлДНК DQ231562.1 сорта ‘Desiree’ с указанием положения 
А-праймеров, рекомендованных К. Hosaka и R. Sanetomo (по Hosaka, Sanetomo, 2012) и праймеров 

А494, разработанных в настоящем исследовании 
Последовательности А-праймеров (Hosaka, Sanetomo, 2012) выделены зеленым цветом; последовательности праймеров 

А494 – желтым. Последовательности праймеров А22 на этом рисунке не выделены, но приведены в Gavrilenko 
et al., 2023. Cайт рестрикции GGATCG, где выявлена замена, обозначен полужирным курсивом красным цветом, 

дополнительный сайт рестрикции GGATCC обозначен полужирным курсивом синим цветом. Размер диагностического 
фрагмента у образцов с А-типом хлДНК составляет 313 пн, в случае остальных типов пластидной ДНК – 403 пн.

Fig. 1. The fragment of cpDNA sequence DQ231562.1 of cv. ‘Desiree’ with A-primers recommended by 
К. Hosaka и R. Sanetomo (according to Hosaka, Sanetomo, 2012) and positions of the А494 primers designed 

in this study 
The sequences of A-primers (Hosaka, Sanetomo, 2012) are highlighted in green; those of A494 primers are highlighted 
in yellow. The sequences of A22-primers are not highlighted, but are given in Gavrilenko et al., 2023. The GGATCG 

restriction site where the substitution was revealed is shown in bold italics in red, the additional restriction site GGATCC is 
shown in bold italics in blue. The size of the diagnostic fragment for A-type is 313 bp, for all other types – 403 bp
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Для детекции А-типа пластидной ДНК мы исполь-
зовали три пары праймеров: праймеры A из набора 
К. Hosaka и R. Sanetomo (Hosaka, Sanetomo, 2012), разра
ботанные нами ранее праймеры А22 (Gavrilenko et  al., 
2023), а также подобранная в данном исследовании пара 

праймеров А494, которая была апробирована на двух 
выборках одинакового таксономического состава, вклю-
чавших старые гербарные образцы и образцы из in  vitro 
коллекции. Результаты представлены в таблицах 4 и 5.

Таблица 4. Типы хлДНК у образцов культурных видов картофеля из in vitro коллекции ВИР, 
установленные с использованием праймеров из набора К. Hosaka и R. Sanetomo (Hosaka, 

Sanetomo, 2012), и праймеров A22, А494, разработанных нами для определения А-типа хлДНК
Table 4. Тypes of cpDNA in accessions of cultivated potato species from the VIR in vitro 

collection, determined using primers from the К. Hosaka, R. Sanetomo set (Hosaka, Sanetomo, 
2012), and primers A22, A494 developed by us for determining the A-type of cpDNA

Вид/ Species

Номер 
образца/ 
Accession 
number

Маркер/ Marker Тип 
хлДНК/ 
Type of 
cpDNA

H1 S SAC/ 
BamHI

A/ 
BamHI

A22/ 
BamHI

A494/ 
BamHI

1 Solanum andigenum Juz. et Buk. VIR 1690 0 0 0 + + + A
2 ″ VIR 1714 0 0 0 + + + A
3 ″ VIR 1764 0 0 0 + + + A
4 ″ VIR 1771 0 0 0 + + + A
5 ″ VIR 1775 0 0 0 + + + A
6 ″ VIR 1796 0 0 0 + + + A
7 ″ VIR 3041 0 0 0 + + + A
8 ″ VIR 3172 0 0 0 + + + A
9 ″ VIR 3231 + 0 + 0 0 0 T
10 ″ VIR 3240 0 0 0 + + + A
11 ″ VIR 4793 0 0 0 + + + A
12 ″ VIR 5606 0 0 0 + + + A
13 ″ VIR 8201 0 0 0 + + + A
14 ″ VIR 8931 + 0 + 0 0 0 T
15 S. chaucha Juz. et Buk. VIR 24674 0 0 0 + + + A
16 ″ VIR 24676 0 0 0 + + + A
17 ″ VIR 24677 0 0 0 + + + A
18 ″ VIR 24684 0 0 0 + + + A
19 S. stenotomum Juz. et Buk. VIR 3558 0 0 0 + + + A
20 ″ VIR 8890 0 0 0 + + + A
21 ″ VIR 8903 0 0 0 + + + A
22 ″ VIR 16911 0 0 0 + + + A

Контрольные образцы/ Control accessions

23 S. tuberosum L.
(сорта/ cultivars) ‘Аляска’ 0 0 + 0 0 0 W

24 ″ ‘Катюша’ 0 0 0 + + + A
25 ″ ‘Легенда’ + 0 + 0 0 0 Т

“+” – наличие диагностического фрагмента; “0” – отсутствие диагностического фрагмента

Как и ожидалось, для образцов растений из in  vitro 
коллекции трудностей с амплификацией не возник-
ло  – у контрольных сортов были подтверждены уста-

новленные ранее типы хлДНК: Т  – у сорта ‘Легенда’, 
W – ‘Аляска’ и А – у сорта ‘Катюша’ (см. табл. 4). Сре-
ди 14 образцов S.  andigenum выявлены два образца 
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Рис. 2. Определение типов хлДНК у старых (возрастом ~100 лет) гербарных  
образцов андийских видов картофеля 

Использованы следующие маркеры: (A.) маркер A/BamHI; (B.) маркер (A494/BamHI) 1 – вода (отрицательный контроль);  
2 – S. andigenum 1663b (WIR-1419); 3 – S. andigenum 1656 (WIR-1423); 4 – S. andigenum 1640 (WIR-1434);  

5 – S. andigenum 1659 (WIR-1426); 6 – S. andigenum 1009a (WIR-37494 (69794)); 7 – S. andigenum 191c (WIR-38955);  
8 – S. stenotomum 1319 (WIR-70797); 9 – S. stenotomum 1681 (WIR-1552); 10 – S. stenotomum 1743(WIR-1551);  

11 – S. andigenum 1227 (WIR-37143); 12 – S. andigenum 1253 (WIR-37157); 13 – S. andigenum 1256 (WIR-37027);  
14 – S. andigenum 1260 (WIR-37369); 15 – S. chaucha 1858a (WIR-70815); 16 – сорт ‘Катюша’ (WIR-21944);  

M – маркер молекулярного веса. Стрелкой указаны диагностические фрагменты А-типа хлДНК.

Fig 2. Detection of cpDNA types in the old (~ 100 years old) herbarium specimens  
of Andean cultivated potato species 

The following markers were used: (A.) A/BamHI; (B.) A494/BamHI 
1 – water (negative control); 2 – S. andigenum 1663b (WIR-1419); 3 – S. andigenum 1656 (WIR-1423); 4 – S. andigenum 1640 (WIR-1434); 

5 – S. andigenum 1659 (WIR-1426); 6 – S. andigenum 1009a (WIR-37494 (69794)); 7 – S. andigenum 191c (WIR-38955); 
8 – S. stenotomum 1319 (WIR-70797); 9 – S. stenotomum 1681 (WIR-1552); 10 – S. stenotomum 1743(WIR-1551);  

11 – S. andigenum 1227 (WIR-37143); 12 – S. andigenum 1253 (WIR-37157); 13 – S. andigenum 1256 (WIR-37027); 
14 – S. andigenum 1260 (WIR-37369); 15 – S. chaucha 1858a (WIR-70815); 16 – cultivar ‘Katyusha’ (WIR-21944);  

M – molecular weight standard. The arrow indicates diagnostic fragments of A-type cpDNA

с  Т-типом. У оставшихся 12 образцов S.  andigenum, как 
и у всех проанализированных в данной работе образ-
цов S.  chaucha и S.  stenotomum идентифицирован А-тип 
хлДНК (см. табл. 4). Таким образом, на 21 живом образце 
показано полное 100% совпадение результатов определе-
ния А-типа хлДНК с использованием всех трех пар прай-
меров.

Сложности с получением ампликонов с парой прай-
меров А из набора Hosaka, Sanetomo (Hosaka, Sanetomo, 
2012), генерирующей ампликон размером 1178  пн, воз-
никли при использовании препаратов ДНК, выделен-
ных из старых (возрастом ~100 лет) гербарных образцов. 
В этом случае результаты амплификации были получе-

ны только для пяти (20%) образцов из 25 изученных (рис. 
2А). С парой праймеров А22 ампликоны размером 805 пн 
были получены только для девяти (36%) образцов, тог-
да как при использовании новой пары праймеров А494 
фрагменты размером 494 пн были получены для 22 (88%) 
из 25 изученных образцов (рис. 2В; см. табл. 5). При срав-
нении результативности амплификации с праймерами 
А и А22 статистически значимых различий не выявле-
но (р=0,208). В то же время, результативность использо-
вания праймеров А494 была достоверно выше (p<0,001), 
как в сравнении с результатами, полученными с прайме-
рами А, так и с праймерами А22.

Среди образцов культурного вида S.  andigenum, дли-
тельно хранящихся в гербарии, большая часть (13 из 18) 
имели А-тип хлДНК, у одного – выявлен S-тип и у одно-
го образца установлен C-тип пластидной ДНК. Один 

образец S.  stenotomum обладал S-типом, оставшиеся три 
образца имели А-тип хлДНК. У двух изученных образцов 
S. chaucha установлен А-тип хлДНК (см. табл. 5).
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Для трех гербарных образцов S.  andigenum уста-
новить тип хлДНК так и не удалось, так как для них не 
были получены диагностические фрагменты ни с одним 
из использованных маркеров А-типа хлДНК (А, А22, 
А494). В данном случае мы уверены, что эти образцы не 
имеют ни T-, ни S-типа, поскольку полученные с прайме-
рами Н1 и NTCP6 ампликоны не имели соответствующих 
делеций 241 пн и 48 пн; кроме того, ампликон, получен-
ный с  использованием праймеров SAC, не расщепился 
рестриктазой BamHI (см.  табл.  1); следовательно, у этих 
образцов может быть или А, или C тип хлДНК (на рисун-
ке 2 обозначены как C/А).

В результате разработки пары праймеров А494, допол-
няющих набор ПЦР-маркеров К.  Hosaka и  R.  Sanetomo 
для идентификации разных типов хлДНК культурных 
видов картофеля (Hosaka, Sanetomo, 2012), появилась 
возможность привлечения в молекулярно-генетические 
исследования широких выборок исторических гербарных 
образцов.

Заключение

Продемонстрирована возможность идентификации 
А-типа пластидной ДНК у исторических образцов куль-
турных видов картофеля, хранящихся ~100 лет в Герба-
рии культурных растений мира, их диких родичей и сор-
ных растений (WIR). C использованием новых праймеров 
А494 диагностические фрагменты ожидаемого размера 
были получены у 88% изученных гербарных образцов 
андийских культурных видов. Планируются дальнейшие 
исследования обширных выборок исторических гербар-
ных образцов картофеля с использованием дополненного 
набора ПЦР маркеров, детектирующих различные типы 
хлДНК.
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Криоконсервация селекционных сортов рябины  
из in vitro коллекции ВИР
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Актуальность. Перспективной стратегией для долгосрочного хранения видового и сортового генетического разнообразия рябины 
в  контролируемых условиях среды является криоконсервация, позволяющая минимизировать риск генетических изменений у образцов, 
сохраняемых в жидком азоте. В то же время известно всего лишь несколько работ по криоконсервации единичных образцов рябины. Задачей 
настоящей работы являлась криоконсервация шести сортов рябины отечественной селекции и передача их на длительное хранение в криобанк 
ВИР. Материалы и методы. Для криоконсервации были использованы образцы сортов рябины из коллекции in vitro ВИР: ‘Алая крупная’, 
‘Бурка’, ‘Гранатная’, ‘Красная крупная’, ‘Сорбинка’ и ‘Титан’, включая два сорта селекции И.В.  Мичурина. Криоконсервацию апексов 
микрорастений проводили методом дроплет-витрификации, модифицированным в ВИР. Результаты и обсуждение. Уровень посткриогенной 
регенерации шести сортов рябины в контрольных вариантах опытов варьировала от 53% (‘Гранатная’) до 97% (‘Алая крупная’). Длительность 
культивирования разных образцов в коллекции in  vitro, которое варьировало от двух до 17 лет, существенно не влияла на уровень их 
посткриогенной регенерации. В криобанк ВИР на длительное хранение заложены образцы шести сортов рябины в количестве 90 апексов 
на образец. Заключение. Метод дроплет-витрификации, модифицированный в ВИР, показал высокую эффективность при криоконсервации 
образцов рябины. В криобанк ВИР заложены шесть сортов рябины с посткриогенной регенерацией 53-97%. Планируется дальнейшее 
увеличение криоколлекции образцов рябины.

Ключевые слова: Sorbus L., сорта российской селекции, дроплет-витрификация, криоколлекция, криобанк ВИР
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in vitro collection

Svetlana E. Dunaeva, Olga V. Lisitsyna, Natalia N. Volkova, Tatjana A. Gavrilenko

N.I. Vavilov All-Russian Institute of Plant Genetic Resources (VIR), St. Petersburg, Russia

Corresponding author: Tatjana A. Gavrilenko, tatjana9972@yandex.ru

Background. Cryopreservation is a promising strategy for the long-term preservation of genetic diversity of rowan species and cultivars in controlled 
environments. It minimizes the risk of genetic changes in accessions stored in liquid nitrogen. However, only a few studies on the cryopreservation 
of single rowan accessions are known. The objective of our study was the cryopreservation of six rowan cultivars bred in Russia and their transfer 
to the VIR cryobank for long-term storage. Materials and methods. Accessions of six Russian rowan cultivars (‘Alaya krupnaya’, ‘Burka’, 
‘Granatnaya’, ‘Krasnaya krupnaya’, ‘Sorbinka’ and ‘Titan’) from the VIR in vitro collection, including two cultivars bred by I.V. Michurin, were taken 
for cryopreservation. The droplet vitrification method modified at VIR was used for cryopreservation of microplant apices. Results and discussion. 
The level of post-cryogenic regeneration in the control variants varied from 53% (‘Granatnaya’) to 97% (‘Alaya krupnaya’). The duration of in vitro 
cultivation of the accessions which varied from two to 17 years did not significantly affect the level of their post-cryogenic regeneration. All six cultivars 
were transferred to the VIR cryobank for long-term storage in the amount of 90 apices per accession. Conclusion. The droplet vitrification method 
modified at VIR has demonstrated high efficiency for cryopreservation of rowan accessions. Six rowan cultivars were placed in the VIR cryobank with 
the post-cryogenic regeneration level of 53%-97%. Further increase of the cryocollection of rowan accessions is planned.
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Введение

Представители рода Sorbus L. распространены в Евро-
пе, в большей части Азии, на севере Африки и в Север-
ной Америке; наиболее распространены в умеренной 
зоне северного полушария (Komarov, 1939; Aldasoro et al., 
1998; Vitkovsky, 2003). Центры наибольшего разнообра-
зия видов рода Sorbus находятся в Гималаях и на терри-
тории западного Китая (Phipps et  al., 1990). Род Sorbus 
включает более 250 видов и является одним из наиболее 
сложных в таксономическом отношении, что обусловлено 
обширной морфологической изменчивостью и большим 
внутривидовым разнообразием многих видов, а также 
частой межвидовой гибридизацией с последующей ста-
билизацией потомства посредством апомиксиса (Phipps 
et al., 1990; Aldasoro et al., 1998; Ludwig et al., 2013).

Рябина отличается скороплодностью, экологической 
приспособляемостью и накоплением в плодах высокого 
уровня биологически активных веществ (Streltsina et  al., 
2010; Sarv et  al., 2020; Raudonis et  al., 2014), использует-
ся как продовольственная и декоративная культура, при-
меняется в традиционной медицине и является ценным 
сырьем для деревообрабатывающей промышленности 
(Konovalov, 1954; Petrov, 1957; Rengarten, Sorokopudov, 
2019a; 2019b; Klein et al., 2016).

Сохранение генетического разнообразия рябины акту-
ально. Так, в опубликованном Международным сою-
зом охраны природы и природных ресурсов (IUCN) 
Европейском красном списке деревьев указывается, что 
более трех четвертей видов рода Sorbus, произрастаю-
щих в Европе, находятся под угрозой исчезновения (The 
European Red List of Trees, 2025). Коллекции образцов 
различных видов и гибридов рода Sorbus сохраняются 
в ботанических садах и дендрариях многих стран Запад-
ной Европы – Бельгии, Нидерландов, Норвегии, Швеции, 
Шотландии, а также в США (King et al., 2023). В России 
наиболее крупные коллекции рябины находятся в Ботани-
ческом саду Петра Великого, Санкт-Петербург, где сохра-
няются представители 44 видов и форм (Firsov, Vasiljev, 
2015), в Сахалинском филиале Ботанического сада-ин-
ститута ДВО РАН – образцы 68 видов (Taran et al., 2011), 
в Центральном сибирском ботаническом саду Сибирско-
го отделения РАН (ЦСБС СО РАН) – образцы ~40 видов 
и 26 межвидовых гибридов (Gorbunov, 2018), в коллекции 
Ботанического сада-института Уфимского научного цен-
тра РАН – образцы 31 вида и 11 сортов (Abdullina, 2017), 
в коллекционном фонде Полярно-альпийского ботаниче-
ского сада-института (ПАБСИ) – представители 22 видов 
(Goncharova, 2022).

Представители видов Sorbus aucuparia  L., 
S.  torminalis  (L) Cranz., S.  discolor (Maxim.) Maxim., 
S.  domestica  L., S.  aria  L.) Cranz, S.  chamaemespilus  (L.) 
Crantz, S. austriaca (Beck) Hedl. культивируются как деко-
ративные растения в ботанических садах и парках Евро-
пы и Северной Америки (Mikulic-Petkovsek et  al., 2017; 
Bobinaitė et al., 2020). Плоды разных видов рябины бога-

тые витаминами, полисахаридами, органическими кис-
лотами, биологически активными веществами, являются 
перспективным источником для создания лекарственных 
препаратов (Arvinte et al., 2023).

Известны как минимум 72 сорта рябины (Rengarten, 
Sorokopudov, 2019b). Около 25 сортов выведено в России. 
Основателем селекции рябины как плодовой культуры 
в России является И.В. Мичурин, который придавал боль-
шое значение введению в культуру новых нетрадицион-
ных садовых растений (Kuminov, Zhidekhina, 2003). На 
основе отдаленной гибридизации И.В. Мичуриным были 
получены сорта рябины, которые до сих пор используют-
ся в селекции (Rengarten, Sorokopudov, 2019b). В качестве 
исходных форм для проведения скрещиваний И.В. Мичу-
рин использовал широко распространенный морозоустой-
чивый вид рябины обыкновенной Sorbus aucuparia  L. 
При межвидовой гибридизации этого вида с рябиной чер-
ноплодной Aronia melanocarpa (Michx.) Elliot был полу-
чен сорт ‘Ликерная’, а при гибридизации с рябиной аль-
пийской был выведен сорт ‘Бурка’. В дальнейшем, 
зарубежные исследователи отмечали высокую антиок-
сидантную активность и уникальный фитохимический 
состав плодов у сортов ‘Бурка’ и ‘Ликерная’ (Drouet et al., 
2018). На основе межродовых скрещиваний, например, 
с  боярышником Crataegus sanguinea Pall., был получен 
сорт ‘Гранатная’, а при скрещивании сорта ‘Ликерная’ 
с мушмулой Mespilus germanica L. – сорт ‘Мичуринская 
десертная’ (Sokolov et al., 2015). Созданный И.В. Мичури-
ным гибридный фонд широко использовался его после-
дователями, также привлекавшими для получения новых 
сортов рябины метод отдаленной гибридизации. В част-
ности, сорт рябины ‘Титан’ был получен в комбина-
ции скрещивания S.  aucuparia  × Pyrus sp.  × Malus  sp. 
(Poplavskaya, 2006). На основе целенаправленной интро-
дукции и селекции последователи И.В. Мичурина селек-
ционеры А.С.  Тихонова и Т.К.  Поплавская создали ряд 
сортов рябины: ‘Алая крупная’, ‘Дочь Кубовой’, ‘Рубино-
вая’, ‘Ангри’, ‘Бусинка’, ‘Вефед’, ‘Сорбинка’ (Kuminov, 
Zhidekhina, 2003). В настоящее время в Государственном 
реестре сортов и гибридов сельскохозяйственных расте-
ний, допущенных к использованию (далее в Госреестре), 
числится 11 сортов рябины отечественной селекции, из 
них девять сортов рябины выведены в ФГБНУ «Феде-
ральный Научный Центр им.  И.В.  Мичурина» (ФНЦ 
им. И.В. Мичурина», State Register, 2024).

Информация о семенных и клоновых коллекци-
ях рябины в генетических банках растений ограничена. 
В частности, 67 образцов видов и сортов рябины сохра-
няются в коллекции Национального хранилища клоно-
вой зародышевой плазмы в Корваллисе, штат Орегон, 
США (NCGR, 2025). Там же сохраняются и 11 селекцион-
ных образцов, созданных классиками плодовой селекции 
прошлого века – Л. Бербанком и И.В. Мичуриным (King 
et al., 2023).

Полевая коллекция ВИР насчитывает 48 образцов 
рябины. В коллекции ФГБНУ «ФНЦ им. И.В.  Мичу-
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рина» в настоящее время сохраняются 23 сорта рябины 
и семь сортов аронии (персональное сообщение вед. науч. 
сотрудника, зав. отделом ягодных культур, канд. с.-х. наук 
Т.В. Жидехиной).

Еще меньше есть информации о сохранении образ-
цов рябины в контролируемых условиях среды в кол-
лекциях in  vitro и криоколлекциях, несмотря на относи-
тельно большое число работ по оптимизации методов 
микроразмножения in  vitro с целью сохранения образ-
цов редких видов (Arrillaga et al., 1991; Mándy et al., 1997; 
Dobránszki et al., 2012; Máchová et al., 2013; Chalupa, 2002; 
Šedivá et  al., 2023; Mendler-Drienyovszki, Magyar-Tábori, 
2023; Gianguzzi, Sottile, 2024). Методы криоконсервации 
использовались для единичных образцов: одного образца 
вида Sorbus torminalis (L.) Crantz. (Kadolsky, 2005) и двух 
мичуринских сортов рябины (Vysotskaya, 2008). Два 
образца рябины находятся на длительном хранении в кри-
обанке Института физиологии растений им. К.А. Тимиря-
зева РАН (Yuorieva et al., 2023).

Как отмечено выше, в полевой коллекции ВИР сохра-
няются 48 образцов рябины, включая образцы 20 видов, 
16 сортов, 12 из которых гибридного происхождения, 
и  один образец аронии. Из них 46 образцов поддержи-
ваются в полевой коллекции НПБ «Пушкинские и Пав-
ловские лаборатории ВИР» и два – в полевой коллекции 
Филиала «Полярная опытная станция ВИР» (сообщение 
куратора полевой коллекции ст.  науч. сотрудника отде-
ла ГРР плодовых культур ВИР М.Н.  Петровой). Дублет-
ная in vitro коллекция ВИР включает 13 образцов рябины 
(Dunaeva et al., 2018).

Для криоконсервации образцов разных видов расте-
ний успешно используется метод дроплет-витрифика-
ции (Panis et  al., 2005; 2011; Panis, 2019). Данный метод 
применяется и в отделе биотехнологии ВИР для созда-
ния дублетных криоколлекций образцов малины (Kamnev 
et al., 2022) и картофеля (Gavrilenko et al., 2019; Efremova 
et al., 2023) и их длительного хранения в криобанке ВИР. 
Задача настоящей работы заключалась в криоконсервации 
образцов рябины из in vitro коллекции ВИР с целью фор-
мирования криоколлекции этой культуры.

Материалы и методы

Информация о шести сортах рябины, использован-
ных в данной работе, представлена в таблице. Три из 
шести сортов входят в Госреестр селекционных достиже-
ний (State Register, 2024), пять, кроме сорта ‘Сорбинка’, 
входят в Национальный Каталог. Сорта ‘Бурка’ и ‘Гранат-
ная’ можно отнести к историческим, оба были созданы 
И.В. Мичуриным.

Два сорта, ‘Сорбинка’ и ‘Титан’, были получены 
из коллекции «ФНЦ им.  И.В.  Мичурина» в 2023 году, 
остальные  – из полевой коллекции Павловской опытной 
станции ВИР в 2006-2007 годах (таблица). Сразу после 

получения растительного материала, годичных побегов, 
образцы были введены в культуру in vitro. Таким образом, 
два образца, ‘Сорбинка’ и ‘Титан’, поддерживаются в кол-
лекции ВИР около двух лет, а остальные – от 16 до 17 лет.

Введение в культуру in  vitro и поддержание образцов 
в коллекции in vitro проводили согласно методикам, при-
веденным в Методических указаниях ВИР (Dunaeva et al., 
2017). Поддержание образцов в активной in  vitro коллек-
ции проводится на безгормональной питательной среде 
Мурасиге и Скуга – МS (Murashige, Skoog, 1962).

Криоконсервация. Для получения необходимого чис-
ла апексов (около 200 на один образец) верхушки побегов 
растений из культуры in  vitro высаживали на питатель-
ную среду МS, дополненную 6-БАП (1  мг/л), сахарозой 
(30 г/л) и агаром (7 г/л) и проводили одно-два субкульти-
вирования с интервалом 4-5 недель. Для каждого образ-
ца вычленяли 180 апексов, по 60 в трех независимых 
повторностях. Криоконсервацию эксплантов осуществля-
ли методом дроплет-витрификации (DV, Panis et al., 2005) 
в модификациях (Dunaeva et al., 2017; Ukhatova et al., 2017; 
Gavrilenko et al., 2019). В каждой повторности 10 апексов 
использовали в контрольном варианте ‘–LN’ – обработка 
эксплантов и криопротекторами без погружения в жидкий 
азот, 20 – в контрольном варианте ‘+LN’ – обработка экс-
плантов криопротекторами с погружением в жидкий азот 
на один час.

Для оценки регенерационной способности апексы 
контрольных вариантов культивировали на питательной 
среде MSTo (меристемная среда, Towill, 1983), включаю
щей макросоли, микросоли и витамины по МS, саха-
розу  – 20  г/л, агар  – 7  г/л, зеатин рибозид  – 0,5  мг/л, 
ИУК  – 0,5  мг/л, ГК  – 0,2  мг/л. Растворы фитогормонов 
стерилизовали через мембранный фильтр, размер пор 
0,22 мкм, и добавляли в охлажденную питательную сре-
ду МS. Культуры in vitro поддерживали при температуре 
22-23°С, при фотопериоде 16 часов и интенсивности све-
тового потока 40 мкмоль м-2с-.1. Регенерационную способ-
ность апексов в контрольных вариантах определяли через 
шесть недель после криоконсервации, подсчитывая сред-
нее значение по трем повторностям. Оставшиеся 30 крио
консервированных эксплантов в каждой повторности 
оставляли в сосуде Дьюара с жидким азотом для передачи 
в криобанк. Каждый образец закладывали на длительное 
хранение в криобанк ВИР в количестве 90 апексов.

Результаты и обсуждение

В результате микроразмножения образцов из коллек-
ции in  vitro было получено необходимое число микро-
побегов для изоляции и последующей криоконсервации 
апексов (рис.  1  а, b). Регенерационная способность каж-
дого из шести сортов рябины была определена в трех 
повторностях для двух контрольных вариантов опыта: 
‘–LN’ и ‘+LN’ (см. Материалы и методы; рис. 1 c, d).
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Рис. 1. Микроразмножение образцов рябины для дальнейшей криоконсервации и оценка 
регенерационной способности изолированных апексов микропобегов  

в контрольных вариантах опытов 
a – микрорастения рябины из коллекции in vitro; b – этап микроразмножения; 
регенерационная способность апексов в контрольных опытах ‘-LN’ и ‘+LN’ 

у сортов ‘Сорбинка’ (c) и ‘Бурка’ (d).

Fig. 1. Micropropagation of rowan accessions for further cryopreservation; regenerative capacity of isolated 
apices in control tests 

a – rowan microplants from the in vitro collection; b – micropropagation stage; apex regenerative 
capacity in cvs. ‘Sorbinka’ (c) and ‘Burka’ (d) in control ‘-LN’ and ‘+LN’ tests.

a

c

b

d
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У шести сортов рябины уровень регенерации в вари-
анте ‘–LN’ варьировал от 100±0% (‘Красная крупная’) до 
75±15% (‘Сорбинка’), а в варианте пост-криогенной реге-
нерации ‘+LN’ – от 53,3±1,7% (‘Гранатная’) до 96,6±1,6% 
(‘Алая крупная’) (рис. 2). Сорт ‘Алая крупная’ по часто-
те посткриогенной регенерации достоверно превы-
шал другие сорта за исключением сорта ‘Бурка’. Следу-
ет отметить, что сорта рябины ‘Алая крупная', ‘Бурка’, 

‘Гранатная’ и ‘Красная крупная’ были введены в коллек-
цию in vitro в 2006-2007 годах, в то время как сорта ‘Сор-
бинка’ и ‘Титан’  – в 2023 году, то есть на 16-17 лет поз-
же. Как видно из полученных данных (см. рис. 2), фактор 
длительности пребывания образцов в культуре in vitro не  
оказал существенного влияния на их регенерационную 
способность, в том числе и после криоконсервации.

Рис. 2. Уровень регенерации апексов у шести сортов рябины 
в контрольных вариантах опытов ‘–LN’ ( ) и ‘+LN’ ( )

Fig. 2. Apex regeneration level in six rowan cultivars in control ‘–LN’ ( ) and ‘+LN’ ( ) tests

В зависимости от сорта уровень пост-криогенной 
регенерации в контрольных экспериментах (вариант опы-
та ‘+LN’) варьировал от 97% до 53%, что соответству-
ет рекомендациям для закладки образцов на длительное 
хранение, согласно которым уровень регенерации у пере-
даваемых в криобанки образцов должен составлять не 
менее 39% (Dussert et  al., 2003; Volk et  al., 2017). Таким 
образом, в настоящей работе продемонстрирована высо-
кая эффективность использования модифицированного 
в ВИР метода дроплет-витрификации для криоконсерва-
ции сортов рябины. Полученные нами результаты согла-
суются с опубликованными данными (Kadolsky, 2005; 
Vysotskaya, 2008), в которых криоконсервацию единич-

ных образцов рябины проводили с использованием раз-
личных методов; в обеих работах авторы зарегистрирова-
ли высокий процент посткриогенной жизнеспособности 
эксплантов – от 80% до 100%.

В криобанк ВИР на длительное хранение заложены 
образцы шести сортов рябины в количестве 90 апексов на 
образец. Эти результаты можно рассматривать как нача-
ло формирования криоколлекции образцов рябины в ВИР.

Заключение

Результаты проведенной нами работы указывают на 
перспективы использования метода дроплет-витрифика-
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ции для дальнейшего расширения криоколлекции образ-
цов рябины, что является перспективной стратегией для 
долгосрочного хранения видового и сортового разнообра-
зия рябины, позволяющей минимизировать риск генети-
ческих изменений сохраняемых образцов.
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Александру Владимировичу Кильчевскому, доктору биологических наук, профессору, заслуженному деятелю науки Республики Беларусь, 
председателю Белорусского общества генетиков и селекционеров (БОГиС), лауреату Премий НАН Беларуси и Премии союзного 
государства, академику Национальной академии наук (НАН) Беларуси, талантливому ученому в области генетики и биотехнологии, 
известному в стране и за ее пределами, лидеру белорусской научной школы в области генетики, геномики, биотехнологии и селекции 
растений, заместителю председателя Президиума НАН Беларуси, 17 августа 2025 г. исполнилось 70 лет. Им впервые в стране в Белорусской 
государственной сельскохозяйственной академии (БГСХА) создана кафедра биотехнологии и биотехнологический центр; выявлены 
основные закономерности взаимоотношений генотип-среда, проявляющиеся на разных этапах селекции; разработаны принципы 
и  методы экологической селекции растений с использованием современных биотехнологических подходов, направленные на создание 
высокопродуктивных и экологически устойчивых сортов растений; разработаны методы маркер-ассоциированной селекции овощных 
пасленовых культур; созданы в соавторстве 79 районированных в Беларуси сортов растений, среди которых 57 сортов томата и 18 сортов 
перца. Результаты его научных исследований опубликованы более чем в 800 научных работах, в том числе в 10 монографиях, четырех 
книгах и учебниках. Под руководством А.В.  Кильчевского защищены четыре докторские и 22 кандидатские научные работы, создан 
Национальный координационный центр биобезопасности, Республиканский центр геномных биотехнологий; Республиканский банк ДНК 
человека, животных, растений и микроорганизмов, Республиканский центр изучения микробиома. Его заслуги признаны как в стране, так 
и за рубежом. Академик А.В. Кильчевский – член Президиума Высшей аттестационной комиссии Республики Беларусь, член правления 
Фонда фундаментальных исследований Республики Беларусь, почетный доктор БГСХА, почетный профессор Варминско-Мазурского 
университета в Ольштыне (Польша), почетный член Европейской биотехнологической ассоциации. Александр Владимирович награжден 
медалью Франциска Скорины, медалью НАН Беларуси «За достижения в науке», медалью имени академика И.В.  Курчатова I степени 
и медалью имени академика Н.И. Вавилова, почетными грамотами республиканских и зарубежных ведомств.
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Для цитирования: Бабак О.Г., Хлесткина Е.К., Кочетов А.В. К юбилею академика НАН Беларуси Александра Владимировича 
Кильчевского. Биотехнология и селекция растений. 2025;8(3):65-75. DOI: 10.30901/2658-6266-2025-3-o4
Прозрачность финансовой деятельности: Авторы не имеют финансовой заинтересованности в представленных материалах или методах. 
Авторы благодарят рецензентов за их вклад в экспертную оценку этой работы. Мнение журнала нейтрально к изложенным материалам, 
авторам и их месту работы.

© Бабак О.Г.. Хлесткина Е.К., Кочетов А.В., 2025

Plant Biotechnology and Breeding 2025;8(3)
65



BRIEF COMMUNICATIONS

Brief communication
DOI: 10.30901/2658-6266-2025-3-o4

On the Anniversary of the Academician of the National Academy 
of Sciences of Belarus Alexander Vladimirovich Kilchevsky

Olga G. Babak1, Elena K. Khlestkina2,3,4, Alexey V. Kochetov3,4

1Institute of Genetics and Cytology of the National Academy of Sciences of Belarus, Minsk, Republic of Belarus
2N.I. Vavilov All-Russian Institute of Plant Genetic Resources, St. Petersburg, Russia
3Institute of Cytology and Genetics SB RAS, Novosibirsk, Russia
4Vavilov Society of Geneticists and Breeders, Novosibirsk, Russia

Corresponding author: Olga G. Babak, O.Babak@igc.by

Alexander Vladimirovich Kilchevsky, Doctor of Biological Sciences, Professor, Honored Scientist of the Republic of Belarus, Chairman of the 
Belarusian Society of Geneticists and Breeders, laureate of the Prizes of the National Academy of Sciences of Belarus and the Union State Prize, 
Academician of the National Academy of Sciences (NAS) of Belarus, a talented scientist in the field of genetics and biotechnology, known in the 
country and abroad, the leader of the Belarusian scientific school in the field of genetics, genomics, biotechnology and plant breeding, Deputy 
Chairman of the Presidium of the NAS of Belarus, turned 70 on August 17, 2025. He was the first in the country to create the Department of 
Biotechnology and the Biotechnology Center at the Belarusian State Agricultural Academy; identified the main patterns of genotype-environment 
relationships that manifest themselves at different stages of breeding; developed principles and methods of ecological plant breeding using 
modern biotechnological approaches aimed at creating highly productive and environmentally sustainable plant varieties, and methods for marker-
assisted selection of nightshade vegetable crops; co-authored creation of 79 plant varieties regionally adapted in Belarus, including 57 tomato and 
18 pepper varieties. The results of his scientific activities have been published in more than 800 scientific papers, including 10 monographs, four 
books, and textbooks. Under the supervision of A.V. Kilchevsky, four doctoral and 22 candidate scientific papers were defended; also, the National 
Coordination Center for Biosafety, the Republican Center for Genomic Biotechnology, the Republican DNA Bank of Humans, Animals, Plants, and 
Microorganisms, and the Republican Center for Microbiome Research were established. His achievements are recognized both in the country and 
abroad. Academician A.V. Kilchevsky is a member of the Presidium of the Higher Attestation Commission of the Republic of Belarus, a member 
of the Board of the Foundation for Fundamental Research of the Republic of Belarus, an Honorary Doctor of the Belarusian State Agricultural 
Academy, an Honorary Professor of the University of Warmia and Mazury in Olsztyn, and an Honorary Member of the European Biotechnology 
Association. Alexander Vladimirovich has been awarded the Francysk Skaryna Medal, the Medal of the National Academy of Sciences of Belarus 
“For Achievements in Science,” the I.V. Kurchatov Medal, 1st Class, and the N.I. Vavilov Medal, as well as certificates of honor from national and 
international agencies.

Keywords: ecological plant genetics, plant genomics and biotechnology, marker-assisted selection, Solanaceae vegetable crops, molecular marking 
technologies, breeding achievements.
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Александр Владимирович Кильчевский  – известный 
ученый в области генетики, геномики, биотехнологии 
и селекции растений (рис. 1).

Его научная и научно-педагогическая деятельность 
начиналась в Белорусской государственной сельскохо-
зяйственной академии (БГСХА), которую он успешно 
закончил в 1977 году. Работая с 1978 по 1988 год на кафед
ре плодоовощеводства (ассистент, старший преподава-
тель, доцент кафедры) А.В. Кильчевский занимался изу-
чением основных закономерностей взаимоотношений 
генотип-среда, проявляющихся на разных этапах селек-
ции; разработкой концепции базового комплекса сред 
для селекции растений. Важное место в исследовани-
ях занимали вопросы, связанные с разработкой мето-
дов селекции для повышения продуктивности гибридов 
томата, оценкой общей и специфической комбинацион-
ной способности исходных форм (Kilchevsky, Khotyleva, 
1985). В 1982 году он защитил под руководством академи-
ка Л.В.  Хотылевой кандидатскую диссертацию на тему 
«Эффективность первого цикла реципрокного перио-
дического отбора у томатов» (Kilchevsky, 1982). В 1988 
году создал и возглавил в БГСХА первую в стране кафед
ру биотехнологии и биотехнологический центр. Актив-
но развивая деятельность кафедры и биотехнологическо-
го центра, Александр Владимирович руководил работой 
созданного им коллектива и исследованиями по опти-
мизации основных этапов микроклонального размноже-
ния сортов растений (картофель, томат, голубика, земля-
ника, декоративные культуры); по разработке методов 
гаметной селекции томатов на устойчивость к биотиче-
ским и абиотическим стрессам; по созданию эффектив-
ной системы семеноводства гибридов томата, основан-
ной на функциональной мужской стерильности (ФМС); 
по дальнейшему изучению и развитию способов оцен-
ки адаптивной способности и стабильности геноти-
пов растений, дифференцирующей способности среды. 
В 1994 году Александр Владимирович защитил доктор-
скую диссертацию на тему «Взаимодействие генотипа 
и среды в селекции растений (на примере овощных куль-
тур и картофеля)» во Всероссийском научно-исследова-
тельском институте растениеводства имени Н.И.  Вави-
лова (Kilchevsky, 1993). Исследования, проводимые на 
кафедре биотехнологии в растениеводстве БГСХА, внес-
ли важный вклад в разработку принципов и методов эко-
логической селекции растений с использованием совре-
менных биотехнологических подходов, направленных 
на создание высокопродуктивных и экологически устой-
чивых сортов растений (Smiryaev et al., 1992; Kilchevsky, 
Khotyleva, 1997; Pivovarov et  al., 2005). Впервые выпол-
нено комплексное изучение генетики накопления пол-
лютантов (нитраты, тяжелые металлы, радионуклиды) 
овощными культурами, показана возможность создания 
гибридов с уменьшенным (в 2-5 раз) накоплением пол-
лютантов. Выполнены исследования для выяснения гене-
тических основ энергоэффективности сортов, что позво-
лило создать концептуальные модели сортов растений, 

к  которым применимы технологии с различным уров-
нем энергетических вложений (Kilchevsky, 2005). Наряду 
с научной деятельностью Александр Владимирович, как 
заведующий кафедрой, уделял большое внимание орга-
низации учебного процесса. В 2004 году при активном 
его участии в БГСХА была открыта новая специальность 
«Экология сельского хозяйства». Был издан ряд научных, 
методических работ и учебников (Kilchevsky et al., 2001; 
Kartel, Kilchevsky, 2005; Kilchevsky, 2005; Kilchevsky, 
Skorina, 2005). Сотрудничество с БГСХА в области гене-
тики и селекции пасленовых культур продолжается 
и в настоящее время.

В период с 2004 по 2014 год А.В. Кильчевский являл-
ся директором Института генетики и цитологии Нацио-
нальной академии наук Беларуси (ИГиЦ НАН Беларуси). 
Под его руководством проводились широкомасштабные 
молекулярно-генетические исследования хозяйствен-
но-ценных признаков сельскохозяйственных растений 
с целью вовлечения в селекционный процесс в качестве 
исходного материала (Pydiura et al., 2015; Sysolyatin et al., 
2015; Adzhieva et al., 2016; Orlovskaya et al., 2023); выпол-
нен ряд проектов, результатом которых стали разработан-
ные методы генетической паспортизации сортов расте-
ний на основе молекулярных маркеров (мягкая пшеница, 
картофель, томат, лен, сахарная свекла и др.) (Malyshev 
et  al., 2006); проведены исследования по сравнительной 
геномике пасленовых культур, таких как томат, перец, 
баклажан, физалис, что позволило выявить особенно-
сти гомологической изменчивости по ряду признаков 
на молекулярном уровне (Babak et  al., 2019). Разработа-
ны методы маркер-ориентированной селекции, которые 
успешно применены на практике к таким культурам, как 
томат, перец, люпин, капуста, кукуруза, сахарная свек-
ла, картофель (Babak et  al., 2023), разработаны методи-
ческие подходы к оценке качества пищевой, фармаколо-
гической и сельскохозяйственной продукции (Dromashko 
et  al., 2017; Khotyleva et  al., 2021). Важным результатом 
его работы в этот период явилось издание четырехтомной 
коллективной монографии «Генетические основы селек-
ции растений», где представлены суммарные итоги рабо-
ты генетиков, биотехнологов и селекционеров Беларуси 
(Kilchevsky, Khotyleva, 2012; 2014; 2018; 2020).

Яркой демонстрацией селекционных достижений 
А.В. Кильчевского являются созданные в соавторстве 79 
районированных в Беларуси сортов растений, среди кото-
рых 57 сортов томата и 18 сортов перца, один сорт бакла-
жана, один сорт чеснока озимого, один сорт капусты 
белокочанной, один сорт люпина. Возглавляя научную 
школу по генетике, селекции и биотехнологии, он подго-
товил четырех докторов и 22 кандидатов наук.

В период работы в институте наряду с исследования-
ми растительных объектов, научный интерес А.В.  Киль-
чевского был сосредоточен на проблемах генетики 
человека. Разрабатывались и апробировались методы 
молекулярного маркирования, связанные с признаками, 
определяющими потенциальные возможности челове-
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ка для занятий тем или иным видом спорта, признаков, 
связанных с развитием ряда заболеваний органов дыха-
ния, выполнялись проекты по изучению микробиома 
организма и его связи с генотипом человека (Kilchevsky, 
Yankovsky, 2021; Kilchevsky et al., 2022; Mikhalenko et al., 
2022; Mikhalenka et  al., 2023). Результатами данных 
исследований, выполненных совместно с медицинскими 
учреждениями Беларуси, стал ряд методических разрабо-
ток, внедренных в практическое здравоохранение.

В настоящее время Александр Владимирович явля-
ется руководителем и соруководителем восьми научных 
проектов, выполняемых в рамках государственных науч-
но-исследовательских и научно-технических программ. 
Большое внимание А.В.  Кильчевский уделяет сотрудни-
честву в области генетики и биотехнологии между бело-
русскими и российскими научными организациями, он 
являлся руководителем с белорусской стороны следу-
ющих программ и проектов: «ДНК-идентификация»  – 
программы Союзного государства, «Молекулярно-гене-
тические механизмы формирования окраски овощных 
и злаковых культур»»  – интеграционного проекта меж-
ду НАН Беларуси и Сибирским отделением РАН, билате-
ральных проектов Белорусского республиканского фонда 
фундаментальных исследований (БРФФИ) НАН Бела-
руси с Российским фондом фундаментальных исследо-
ваний (РФФИ): «Изучение механизма интеграции мито-
хондриального цитохрома P450scc (CYP11A1) животных 
в стероидогенную систему растений и его влияния на 
физиологию, размножение и иммунитет» и «Прогестеро-

новая система гормональной регуляции у высших расте-
ний: характеристика основных компонентов и биологи-
ческая роль» совместно с Институтом биоорганической 
химии им.  академиков М.М.  Шемякина и Ю.А.  Овчин-
никова РАН (ИБХ РАН, Москва); «Изучение генети-
ческих механизмов регуляции накопления антоцианов 
и  каротиноидов у овощных пасленовых и капустных 
культур», ВИР (Санкт-Петербург). Александр Владими-
рович поддерживает тесное взаимодействие между Бела-
руским обществом генетиков и селекционеров (БОГиС, 
Республика Беларусь), которое возглавляет, и Вавилов-
ским обществом генетиков и селекционеров (ВОГиС, 
Россия), активно участвует в ключевых мероприяти-
ях ВОГиС, например: в работе пленума ВОГиС (2015, 
Санкт-Петербург, рис.  2), съездов ВОГиС с приглашен-
ными пленарными лекциями  – «Генетика в Республи-
ке Беларусь: перспективы сотрудничества с Российской 
Федерацией»  – пленарная лекция на VI Съезде ВОГиС 
(2014, Ростов-на-Дону; рис.  3); «Развитие генетических 
исследований в Беларуси»  – пленарная лекция на VIII 
Съезде ВОГиС (2024, Саратов).

Особый талант А.В.  Кильчевского как руководите-
ля проявился в создании в ИГиЦ НАН Беларуси Центра 
коллективного пользования «Геном» (2010), Республи-
канского центра геномных биотехнологий (2011); Респу-
бликанского банка ДНК человека, животных, растений 
и микроорганизмов (2013, с 2016 года  – национальное 
достояние Республики Беларусь), Республиканского цен-
тра изучения микробиома (2021).

Рис. 1. Академик А.В. Кильчевский.  
Фото из архива НАН Беларуси.

Fig. 1. Academician A.V. Kilchevsky.  
Photo from the archives of the National Academy of Sciences of Belarus
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В период с 2014 по 2019 год А.В.  Кильчевский нахо-
дился на должности главного ученого секретаря НАН 
Беларуси, с 2019 года по настоящее время работает 
в должности заместителя председателя президиума НАН 
Беларуси (рис. 5). При этом он продолжает работу в каче-
стве главного научного сотрудника ИГиЦ НАН Беларуси 
(рис. 4).

Александр Владимирович ведет большую научно-ор-
ганизационную и общественную работу; он участвовал 
в разработке и руководстве ряда государственных про-
грамм по биотехнологии и геномике, Программы Союз-
ного государства «ДНК-идентификация», является 
членом Бюро и Президиума НАН Беларуси, членом Пре-
зидиума ВАК РБ, членом комиссии по вопросам госу-
дарственной научно-технической политики при Совете 
Министров Республики Беларусь, заместителем предсе-
дателя комиссии по противодействию коррупции в НАН 

Беларуси, председателем БОГиС, национальным коор-
динатором Европейской биотехнологической ассоциа-
ции, главным редактором журнала «Молекулярная и при-
кладная генетика», членом редколлегий и редакционных 
советов ряда журналов, в том числе ведущих журналов 
в области генетики, молекулярной биологии и биотехно-
логии на территории Союзного государства: «Генетика», 
«Вавиловский журнал генетики и селекции», «Экологи-
ческая генетика», «Биохимия и молекулярная биология», 
«Труды по прикладной ботанике, генетике и селекции», 
«Биотехнология и селекция растений».

Научные заслуги А.В.  Кильчевского признаны как 
в  стране, так и за рубежом. Он является автором более 
800 научных работ, в том числе 10  монографий, четы-
рех книг и учебников. Академик А.В.  Кильчевский  – 
член Президиума Высшей аттестационной комиссии 
Республики Беларусь, член правления Фонда фундамен-

Рис. 2. Участники Пленума Центрального Совета ВОГиС и научного Совета по генетике и селекции 
РАН в Санкт-Петербурге, 27 июня 2015 года. 

Стоят: 7-й слева –Президент ВОГиС И.А. Тихонович (2014-2024), 11-й слева – Председатель БОГиС 
(Республика Беларусь) А.В. Кильчевский, 4-й справа – Почетный президент ВОГиС С.Г. Инге-Вечтомов. 

Фото из архива ВОГиС.
Fig. 2. Participants of the Plenum of the Central Council of Vavilov Society of Geneticists and Breeders 

(VOGiS) and the Scientific Council for Genetics and Breeding of the Russian Academy of Sciences in 
St. Petersburg, June 27, 2015. 

Standing: 7th from left – VOGiS President I.A. Tikhonovich (2014-2024); 11th from left –Chairman of Belarus 
Society of Geneticists and Breeders (BOGiS, Republic of Belarus) A.V. Kilchevsky; 4th from right – VOGiS 

Honorary President S.G. Inge-Vechtomov.  
Photo from the VOGiS archive.
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тальных исследований Республики Беларусь, почетный 
доктор БГСХА (2015), почетный профессор Вармин-
ско-Мазурского университета в Ольштыне (2011), почет-
ный член Европейской биотехнологической ассоциации 
(2024). Александр Владимирович награжден медалью 
Франциска Скорины (2014), «Знаком Почёта»  – «Signum 
Honoris»  – в  рамках международной исследовательской 
программы bioDISCOVERY (2016), Серебряной медалью 
НАН Беларуси «За достижения в науке» (2020), медалью 
имени академика И.  В.  Курчатова (2024), медалью име-
ни академика Н.  И.  Вавилова (2025), Большой медалью 
Международной ассоциации академий наук «За сотрудни-
чество и развитие науки» (2025), Большой медалью НАН 
Беларуси (2025), Почетной грамотой Совета Министров 
Республики Беларусь (2011), Почетной грамотой Прези-
диума объединенного комитета профсоюзной организа-
ции работников НАН Беларуси (2020), Грамотой Между-
народной ассоциации академий наук (2022), Дипломом 

Посольства Китайской Народной Республики в Респу-
блике Беларусь (2024), объявлена Благодарность Прези-
дента Республики Беларусь (2017). Академик А.В. Киль-
чевский – лауреат Премий НАН Беларуси: за цикл работ 
«Разработка принципов и методов экологической селек-
ции растений» (1999), за многотомное издание «Генети-
ческие основы селекции растений» (2015); лауреат Пре-
мии союзного государства за разработку инновационных 
геногеографических и геномных особенностей человека 
на основе изучения генофондов регионов Союзного госу-
дарства (2023; рис.  6). В 2024 году ему присвоено зва-
ние «Заслуженный деятель науки Республики Беларусь» 
(рис. 7).

От генетиков и селекционеров России и Республики 
Беларусь сердечно поздравляем Александра Владимиро-
вича с юбилеем, желаем крепкого здоровья, неиссякаемой 
энергии и дальнейших творческих успехов на благо Бела-
руси, Союзного государства и мировой науки!

Рис. 3. Участники VI съезда ВОГиС (Ростов-на-Дону, 2014). 
Фото слева: стоят в первом ряду (слева направо): Почетный президент ВОГиС С.Г. Инге-Вечтомов, 

Председатель Белорусского общества генетиков и селекционеров А.В. Кильчевский,  
вице-президент ВОГиС Н.К. Янковский. 

Фото справа: А.В. Кильчевский приветствует участников VI съезда 
ВОГиС на открытии Съезда. Фото из архива ВОГиС.

Fig. 3. Participants of the 6th Congress of VOGiS (Rostov-on-Don, 2014). 
Left photo: Standing, front row (left to right): Honorary President of VOGiS S.G. Inge-Vechtomov, Chairman of 
the Belarusian Society of Geneticists and Breeders A.V. Kilchevsky, Vice President of VOGiS N.K. Yankovsky. 

Right photo: A.V. Kilchevsky greets participants of the 6th Congress of VOGiS 
at the opening of the Congress. Photo from the VOGiS archives.
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Рис. 4. А.В. Кильчевский в теплице Биологической опытной станции ИГиЦ 
НАН Беларуси по испытанию селекционных форм томата, 2019 год.

Fig. 4. A.V. Kilchevsky in the greenhouse for testing tomato breeding forms at the Biological Experiment 
Station of the Institute of Genetics and Cytology of the National Academy of Sciences of Belarus, 2019.

Рис. 5. Академик А.В. Кильчевский выступает на Международной научно- 
практической конференции в НАН Беларуси. Минск, 2021 год.

Fig. 5. Academician A.V. Kilchevsky speaks at the International Scientific and Practical 
Conference at the National Academy of Sciences of Belarus. Minsk, 2021.
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Рис. 6. Академик А.В. Кильчевский в кругу белорусских и российских коллег, Лауреатов Премии 
союзного государства, 2023 год. 

Фото из архива БОГиС, Республика Беларусь.
Fig. 6. Academician A.V. Kilchevsky among his Belarusian and Russian colleagues, laureates of the Union 

State Prize, 2023. 
Photo from the archives of the Belarusian Society of Geneticists and Breeders.

Рис. 7. Поздравление А.В. Кильчевского Президентом Республики Беларусь с присвоением звания 
«Заслуженный деятель науки Республики Беларусь», 2024 год. 

Фото из архива НАН Беларуси.
Fig. 7. Congratulations to A.V. Kilchevsky from the President of the Republic of Belarus on receiving the title 

of the "Honored Scientist of the Republic of Belarus", 2024. 
Photo from the archives of the National Academy of Sciences of Belarus.
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