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Алельні характеристики мікросателітних локусів ДНК (VVS2, ZAG62, 
VVMD7, VVMD27, VVMD5, VVMD25, VVMD28, ZAG79, VVMD32) 80 сортів і 
форм винограду використано для обчислення основних показників генетичного 
різноманіття. Значення цих показників коливались у межах: кількість алелів Nа – від 
8 (VVMD25) до 18 (VVMD28); ефективна кількість алелів Ne – від 4,90 (VVMD32) до 
8,57 (ZAG79); очікувана гетерозиготність He – від 0,744 (VVMD25) до 0,883 (ZAG79); 
наявна гетерозиготність Ho – від 0,3823 (VVMD25) до 0,925 (ZAG79), ймовірність 
виникнення нульових алелів r від -0,009 (VVMD32) до -0,051 (VVMD27), вірогідність 
ідентичності PI від 0,024 (VVMD32) до 0,109 (VVMD25), індекс фіксації Райта F 
від -0,026 (VVMD5) до -0,115. Виявлено 720 генотипів мікросателітних локусів, 
серед яких 91 – гомозиготний, 629 – гетерозиготні. Для високополіморфного локусу 
VVMD32 визначена найбільша гомозиготність серед усіх досліджених локусів, 
що може вказувати на домінування певних алелів цього локусу в даному регіоні. 
Визначені нами параметри генетичного різноманіття загалом виявилися подібними до 
аналогічних досліджень інших авторів.

Ключові слова: генетичні ресурси, генетичне різноманіття, мікросателітні 
маркери, виноград, V. vinifera L. 

Генетична мінливість живих організмів, зокрема, винограду, існує в природі у ви-
гляді генетичних ресурсів. Конвенція ООН «Про охорону біологічного різноманіття» від 
1992 р. (ратифіковано державою Україна у Законі «Про ратифікацію Конвенції про охоро-
ну біологічного різноманіття» N 257/94-ВР від 29.11.94) визначає «генетичні ресурси» як 
«будь-який матеріал, що містить функціональні одиниці спадковості та становить фактич-
ну або потенційну цінність» [13]. 

Генетичними ресурсами рослин вважаються [3] гермоплазма (живі рослини та жит-
тєздатний насіннєвий (посадковий) матеріал) і органи вегетативного розмноження. 

Генетичні ресурси винограду включають усіх представників сімейства Vitaceae 
(Lindl.) Juss., серед яких найбільше господарське значення має рід Vitis (Tournef.) L. [4]. До 
підвиду V. vinifera L. ssp. sativa (далі V. sativa) входять стародавні та сучасні сорти, а також 
клони сортів винограду; підвид V. vinifera L. ssp. silvestris Gmel. (V. silvestris) включає пред-
ставників винограду лісового. 

З усього різноманіття сортів винограду V. sativa, що оцінюється приблизно у 5–6 
тисяч сортів, менш ніж 400 мають комерційне значення [23, 35, 42]. Таким чином, більша 
частина генетичних ресурсів V. sativa представлена лише у колекціях зародкової плазми 
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[11], базовою концепцією яких є підтримка максимального рівня генетичного різноманіття 
за мінімальної кількості зразків [6]. 

Через культивування обмеженої кількості сортів сільськогосподарських культур, у 
тому числі винограду, спостерігається генетична ерозія зародкової плазми та є небезпека 
втратити значну кількість генетичного матеріалу, що формувався протягом багатьох сто-
літь у вигляді регіональних і місцевих сортів. 

У винограду більшість важливих ознак має складний тип успадкування та є резуль-
татом взаємодії великого числа генів, через це кожен сорт винограду являє собою унікаль-
ний і складний генний комплекс, який формує неповторні особливості сорту, в тому числі 
смакові характеристики вина, яке виробляється з нього [7]. 

Усі ці фактори обумовлюють зростання інтересу до інвентаризації, дослідження по-
ходження та генетичного різноманіття зародкової плазми [40].

Проблеми, що виникнуть у майбутньому через довгострокові наслідки «генетичної 
ерозії» винограду досі ретельно не аналізувалися, але вже було анонсовано вплив кліма-
тичних змін і глобального потепління на географічний розподіл виноградників і стійкість 
якості вина [22], а також на зміну взаємодій «хазяїн-патоген» [29].

У штучних популяціях не працює більшість факторів популяційної динаміки, тому 
сьогоднішні колекції сортів винограду майже не демонструють характеристик популяцій, 
що еволюціонують природним шляхом [25].

Оцінка різноманіття наявних генетичних ресурсів дуже важлива для визначення 
основних стратегій їхнього збереження та використання, наприклад, у генетичній транс-
формації або селекції рослин [8]. Можливість прогнозування кількісних генетичних пара-
метрів, таких як гетерозис або варіабельність нащадків, збільшить ефективність селекцій-
них програм шляхом створення найбільш перспективних гібридизаційних комбінацій [5].

На сьогоднішній день більшість виноробних країн світу приєдналася до ініціативи 
інвентаризації наявних і створення нових колекцій винограду з метою збору, оцінки та 
збереження генетичних ресурсів винограду [7, 37]. 

Генетичні ресурси винограду в Україні в основному зосереджені в ампелографічних 
колекціях ННЦ «ІВіВ ім. В.Є. Таїрова» (далі ННЦ «ІВіВ ім. В.Є. Таїрова») та Інститу-
ту винограду й вина «Магарач» і потребують ретельної інвентаризації, насамперед для 
збереження цінних генотипів і оцінки генетичного різноманіття з метою його подальшого 
ефективного використання. 

Тому метою даної роботи було визначити основні показники генетичного різнома-
ніття вибірки сортів і форм винограду. 

Матеріали та методи 
Для оцінки генетичного різноманіття вибірки сортів і форм винограду ампелогра-

фічної колекції Національного наукового центру «Інститут виноградарства і виноробства 
ім. В. Є. Таїрова» в даній роботі було використано алельні характеристики 9 мікросате-
літних локусів (VVS2, ZAG62, VVMD7, VVMD27, VVMD5, VVMD25, VVMD28, ZAG79, 
VVMD32). 

Основні показники генетичного різноманіття, такі як кількість алелів Na, очікувана 
гетерозиготність He [8], наявна гетерозиготність Но, ймовірність виникнення нульових але-
лів r, вірогідність ідентичності РІ [36] та відношення правдоподібності (likelyhood ratio) 
обчислено за допомогою комп’ютерної програми Identity 4.0 [41] (відкритий доступ). Дана 
програма також використовується для виявлення ідентичних генотипів і можливих родин-
них зв’язків між особинами у вибірці. 
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Ефективна кількість алелів Ne, індекс фіксації Райта F [42], кількість гомо- та гете-
розигот обчислені ручним способом. 

Результати і їхнє обговорення
У роботі проаналізовано генетичне різноманіття вибірки 80 сортів і форм винограду 

на рівні алелів, локусів та популяції загалом.
Генотипи локусів, у складі яких виявлено нульовий алель, розглядались як 

гетерозиготні, замість гомозиготних. 
Загалом виявлено 108 алелів у дев’яти досліджуваних мікросателітних локусах. 
Серед проаналізованих сортів і форм винограду подібно до інших досліджень [27, 

34] найбільшу кількість алелів спостерігали в локусі VVMD28 (18 алелів), найменшу – в 
локусі VVMD25 (8 алелів) (табл. 1).

Таблиця 1
Параметри оцінки генетичного різноманіття досліджуваної вибірки зразків винограду 

за дев’ятьма мікросателітними локусами

Локус Nа Ne He Ho R PI Число 
гомозигот

Число 
гетерозигот F

VVS2 13 6,17 0,838 0,900 -0,034 0,045 8 72 -0.074
ZAG62 10 5,13 0,805 0,838 -0,018 0,063 12 68 -0.040

VVMD7 11 5,40 0,815 0,863 -0,026 0,058 11 69 -0.058
VVMD27 9 5,19 0,808 0,900 -0,051 0,065 7 73 -0.115
VVMD5 12 6,29 0,841 0,863 -0,012 0,042 11 69 -0.026
VVMD25 8 3,90 0,744 0,823 -0,040 0,109 14 66 -0.106
VVMD28 18 6,75 0,852 0,900 -0,013 0,038 8 72 -0.056

ZAG79 14 8,57 0,883 0,925 -0,016 0,024 6 74 -0.047
VVMD32 13 4,90 0,796 0,828 -0,009 0,065 14 66 -0.040
Загальна: 108 2,94х10-12 91 629
Середня: 12 5,81 0,820 0,871 -0,024 0,057 -0.063

Загалом 720 генотипів
Примітка: Nа – кількість алелів; Ne – ефективна кількість алелів; He – очікувана гетерозиготність; 
r – ймовірність нульового алеля; Ho – наявна гетерозиготність; PI – ймовірність ідентичності; FIS – 
індекс фіксації Райта

Середнє число алелів у дев’яти досліджених локусах становило 12, що виявило-
ся значно більшим, ніж у роботі З. Гальбакс зі співавт. [33] (8,6 у 116 сортів). Величина 
цього показника залежить від розміру вибірки, тому для аналізу генетичного різноманіття 
окремої популяції або порівняння генетичного варіювання між різними популяціями більш 
інформативним є показник ефективної кількості алелів на локус [16].

Ефективна кількість алелів (Ne) – це число алелів, за однакової частоти яких у по-
пуляції очікувана гетерозиготність буде дорівнювати наявній [1]. У дослідженій нами ви-
бірці сортів середнє значення даного показника становило 5,81. М.А. Кадиров зі співавт. 
[2] відзначають, що практично в усіх досліджених популяціях тварин і рослин значення Ne 
нижче, ніж абсолютне число алелів (Na) на локус. І справді, на підтвердження даної тези, у 
більшості проаналізованих нами опублікованих досліджень винограду, які включали оцін-
ку популяційно-генетичних параметрів, середнє значення Ne завжди становило приблизно 
половину від середнього значення Na [28, 33, 40]. Проте в оцінці Т. Джамбазовою зі співавт. 
[17] генетичного різноманіття 26 болгарських сортів винограду, серед яких 11 – стародавні 
рідкісні місцеві сорти, середнє значення Ne (5,45) становило більш ніж 50 % від середнього 
значення Na (8,85). Аналогічне явище спостерігалось у роботі словацьких дослідників [10] 
під час аналізу 51 традиційного європейського сорту. 
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На цьому фоні викликає інтерес робота дослідників [26], які проаналізували за до-
помогою 10 мікросателітних маркерів 2275 зразків винограду (серед яких виявлено 1085 
окремих генотипів) і обчислили середнє значення ефективної кількості алелів у 6,19 за 
середньої абсолютної кількості алелів – 22,68. Даний факт, на думку авторів, можна пояс-
нити «зависокими та занизькими частотами алелів», що обумовили таке «помірне значення 
ефективної кількості алелів». 

Проте, на нашу думку, причиною може бути близька генетична спорідненість зна-
чної частини досліджених зразків, оскільки обчислений у роботі авторами індекс фіксації 
Райта, що оцінює наслідки інбридингу, виявив надлишок гомозигот у кількості від 10,4 до 
12,4 % серед зразків підщеп і дикого винограду (які становили чверть від обсягу вибірки). 
На відміну від цього, у зразків V. vinifera L. та міжвидових гібридів значення індексу фік-
сації коливалося від 1 до 2 %. 

У нашому дослідженні очікувана гетерозиготність Не за дев’ятьма мікросателітни-
ми локусами варіювала від 0,744 (у локусі VVMD25) до 0,883 (у локусі ZAG79), що стано-
вило трохи більші значення, порівняно з даними аналізу K. Сефк зі співавт. (0,667-0,819) 
європейських сортів винограду [25] та З. Гальбакс зі співавт. [20] (0,696-0,888) угорських 
сортів винограду.

Даний факт можна пояснити гетерогенністю досліджуваної вибірки, яка включає 
значну кількість прямих нащадків азійських сортів Чауш рожевий, Катта курган, Султа-
ніна, Кишмиш чорний, Афуз Алі тощо та зразки винограду міжвидового походження з 
V. amurensis у складі геному. 

З іншого боку, отримані нами значення наявної гетерозиготності Но досліджуваних 
зразків винограду можуть бути трохи заниженими через наявність у складі вибірки кількох 
груп близькоспоріднених сортів. 

Одну з таких груп становить гібридна сім’я (англ. kingroup) сорту Датьє де Сен Ва-
льє. Сорти Ланка, Огоньок таїровський, Етюд і Смєна є сибсами гібридизаційної комбі-
нації Датье де Сен Вальє та Декоративний. П’ять сортів винограду (Загадка, Оригінал, 
Оригінал білий, Стійкий Докучаєвої, Таїр) – це прямі нащадки сорту Датьє де Сен Вальє. 
Для зразків Кобзар, Одіссей, Рум’яний і Таїрян сорт Датьє де Сен Вальє є прабатьківським. 

Іншу групу спорідненості формує сорт Чауш рожевий і його прямі нащадки – сорти 
Кишмиш ОСГІ, Мєчта, Мускат жемчужний, Оригінал, Український 85. Для зразків Шкода, 
Оригінал білий і Опаловий сорт Чауш рожевий є прабатьківським. 

Ще одна група пов’язаних родинними зв’язками сортів – це сорт Жемчуг Саба та 
його прямі (Мускат жемчужний, Іршаї Олівер, Королева виноградників) і непрямі (Україн-
ський 85, Шкода, Опаловий, Кардинал) нащадки.

У трьох локусах (VVMD25, VVMD28 та ZAG79) п’яти зразків у рамках вибірки ви-
явлено нульові алелі, тобто алелі, що не ампліфікуються через ймовірну мутацію в сайті 
праймування [15]. У локусі VVMD25 сорт Аркадія успадкував нульовий алель від сорту 
Молдова, а в локусі VVMD28 сорт Подарунок селекціонера отримав нульовий алель від 
сорту Кобзар (рис. 1).

Нульовий алель у генотипі локусу ZAG79 сорту Одеський сувенір, можливо, є мута-
цією саме цього сорту, оскільки його батьківські сорти Coarna neagra та Мускат гамбурзь-
кий гетерозиготні в даному локусі. 

При цьому визначений у рамках дослідження показник ймовірності нульового алеля 
r у всіх локусах демонстрував негативні значення, що є свідченням низької вірогідності 
існування нульових алелів. 
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Рис. 1. Успадкування сортами Аркадія та Подарунок селекціонера нульових алелів від їхніх 
батьківських сортів; цифрами позначено розміри алелів у п. н.; 0 – нульовий алель
Як зазначають автори [20, 31], навіть локуси із позитивним показником r не 

обов’язково містять нульовий алель, оскільки даний показник є, скоріш за все, індикатором 
надлишку гомозигот. 

Сорти колекції ННЦ «ІВіВ ім. В.Є. Таїрова», в генотипах яких було виявлено нульо-
вий алель, за відсутності мутації, що могла призвести до його виникнення, все одно мали 
би гетерозиготний генотип, оскільки їхні батьківські форми є гетерозиготними у даних ло-
кусах. Тому урахування локусів із нульовими алелями гетерозиготними замість гомозигот-
них, на нашу думку, не вплинуло суттєво на показники різноманітності, які були обчислені 
на основі алельних характеристик досліджуваних зразків винограду.

Середнє значення очікуваної гетерозиготності становило 0,820, що трохи нижче, 
ніж отримані в дослідженнях П. К. Д. С. Ляо зі співавт. [39] (0,848), проте перевищує ана-
логічний показник, обчислений в інших роботах – 0,749 [34]; 0,76 [24]; 0,78 [14]; 0,785 [27]; 
0,786 [16]; 0,795 [19]. 

Наявна гетерозиготність Но варіювала між величинами 0,823 (локус VVMD25) та 
0,925 (локус ZAG79) зі середнім значенням 0,871, що виявилося значно вище, ніж (0,743) 
у Н. Стайнер зі співавт. [34] під час генотипування 59 сортів 14 маркерами SSR; (0,796) у 
Ф. Емануеллі зі співавт. [12] під час аналізу 116 сортів 12 маркерами; (0,74) у T. Джамба-
зової зі співавт. [10] під час дослідження 1085 зразків винограду 10 маркерами; (0,773) у 
Ф. І. Пелероне зі співавт. [27] під час генотипування 489 зразків винограду 9 маркерами; 
(0,77) у T. Лакомба зі співавт. [14] під час аналізу 74 сортів 9 маркерами.

У всіх досліджених локусах розрахункова величина наявної гетерозиготності ви-
явилася вищою за очікувану гетерозиготність. 

Параметр ймовірноcті ідентичності (англ. probability of identical genotypes, PI) [32] 
становить середню ймовірність виявлення у двох неспоріднених особин однієї популяції 
однакового мультилокусного генотипу та використовується для оцінки придатності вибра-
ного ряду маркерів дискримінувати сорти у рамках досліджуваного генетичного пулу [30]. 

Найбільш інформативним за цим показником виявився локус ZAG79 із РІ  = 0,024 х 
10-12, аналогічно даним [39] та [14] (PI = 0,06 х 10-12), в той час як найменш інформативним 
був локус VVMD25 (РІ = 0,109 х 10-12 ).

Сумарне значення вірогідності ідентичності становило 2,95х10-12, подібно до [12] 
(1,67 х 10-12) та [27] (6,93 х 10-12), що, з одного боку, свідчить про високий рівень полімор-
фізму використаних у дослідженні мікросателітних локусів, а з іншого, як відмічають авто-
ри [18], є наслідком завідомого обрання високополіморфних маркерів для роботи.
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Найбільш гомозиготними виявилися локуси VVMD32 та VVMD25, у яких виявлено 
по 14 гомозиготних генотипів. При цьому локус VVMD32 є високополіморфним, який у 
рамках досліджуваної вибірки виявив 13 алелів, а локус VVMD25 показав лише 8 алелів. 

Істотна кількість гомозигот у локусі VVMD32, попри значну поліморфність, може 
бути наслідком домінування певних алелів у різних регіонах культивування, як було від-
мічено [11, 25, 41]. Найменша гомозиготність спостерігалась у локусі ZAG79 (шість гено-
типів). Відповідно, максимальну кількість гетерозигот виявлено у локусі ZAG79 (74 гено-
типи), мінімальну – VVMD32 та VVMD25 (66 генотипів). Загалом, серед 720 виявлених 
генотипів мікросателітних локусів 91 був гомозиготний, 629 – гетерозиготні.

Для оцінки міри генетичних наслідків інбридингу особини щодо досліджуваної ви-
бірки сортів було визначено показник інбридингу Fis, який показує ймовірність того, що 
особина є гомозиготною та обидва (однакових) алелі ідентичні за походженням, тобто 
успадковані від однієї прабатьківської форми деякого попереднього покоління. 

Величина Fis у нашому дослідженні варіювала в межах від -0,115 (в локусі VVMD27) 
до -0,026 (в локусі VVMD5) зі середнім значенням -0,063. Від’ємне значення показника 
інбридингу свідчить про 6,3 % надлишок гетерозигот у даній вибірці сортів і, відповідно, 
відсутність суттєвого впливу інбридингу на генетичну структуру особин у складі вибірки.

Таким чином, показники генетичного різноманіття зразків досліджуваної вибірки, 
незважаючи на наявність кількох груп близькоспоріднених зразків винограду, загалом від-
повідали параметрам, обчисленим в аналогічних дослідженнях. 

Дану роботу проведено в лабораторіях молекулярної генетики ННЦ «ІВіВ ім. В.Є. 
Таїрова» й АгроБіоінституту (м. Софія, Болгарія) у рамках виконання двостороннього 
українсько-болгарського проекту «Оцінка генетичного різноманіття винограду України та 
Болгарії за допомогою молекулярних маркерів». 
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EVALUATION OF GRAPEVINES (VITIS VINIFERA L.) GENETIC 
DIVERSITY BY USING MICROSATELLITE MARKERS

O. Karastan, N. Mulyukina, O. Papina, G. Plachinda

National Scientific Centre 
“Institute of Viticulture and Wine-making named after V.Ye. Tairov” 

27, 40 let Pobeda St., Tairovo, Odessa 65496, Ukraine

The allelic characteristics of the DNA microsatellite loci (VVS2, ZAG62, VVMD7, 
VVMD27, VVMD5, VVMD25, VVMD28, ZAG79, VVMD32) of 80 grapes varieties and 
forms were used to deduct the main indicators of genetic diversity. The values of these in-
dicators fluctuated within: the number of alleles Na – from 8 (VVMD25) to 18 (VVMD28); 
the effective number of alleles Ne – from 4.90 (VVMD32) to 8.57 (ZAG79); expected 
heterozygosity He – 0.744 (VVMD25) to 0.883 (ZAG79); the observed heterozygosity Ho 
from 0,3823 (VVMD25) to 0,925 (ZAG79), the probability of occurrence of null alleles 
r – from -0,009 (VVMD32) to -0,051 (VVMD27), probability of identity PI – from 0,024 
(VVMD32) to 0,109 (VVMD25), Wrights index F – from -0,026 (VVMD5) to -0.115. 720 
genotypes of microsatellite loci were identified, among them 91 are homozygous, 629 are 
heterozygous. The highest homozygosity among all studied loci has been determined for 
highly polymorphic locus VVMD32, that may indicate the domination of certain alleles in 
the region. Comparison of the parameters of genetic diversity determined by us with the 
results of other authors showed a general similarity, and in some cases – excess of values.

Keywords: genetic resources, genetic diversity, microsatellite markers, grapes, V. 
vinifera L.


