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Мета. Українськими селекціонерами створено велику кількість сортів черешні, які все ще за-
лишаються майже недослідженими на молекулярно-генетичному рівні. Метою роботи було 
провести ідентифікацію алелів самонесумісності (S-алелів) в українських сортів і форм чере-
шні та з’ясувати їх приналежність до груп перехресної несумісності. Методи. Для генетич-
ного профілювання сортів черешні було застосовано ПЛР із виродженими праймерами до 
першого та другого інтронів гена S-РНКази та до єдиного інтрону гена SFB. Електрофоре-
тичний аналіз ПЛР-продуктів другого інтрону S-РНКази проводили в агарозному гелі, а дете-
кцію флуоресцентно мічених фрагментів ДНК першого інтрону S-РНКази та інтрону SFB — 
на генетичному аналізаторі. Результати. Ідентифіковано S-алелі у 25 сортів черешні украї-
нської селекції та десяти культивованих форм (ландрас). Оцінено частоти зустрічальності 
S-алелів та розподіл сортів та ландрас по групах перехресної несумісності, що може бути 
використано в селекційній роботі та при плануванні промислових насаджень. Висновки. У до-
сліджуваній вибірці виявлено 12 різних S-алелів та 79 S-гаплотипів. Алелі S1, S3, S4, S5, S6 та 
S9 є найбільш поширеними серед українських сортів і форм черешні. Високі частоти зустріча-
льності алелів S5 та особливо S9 характерні для українських сортів і відрізняють їх від інших 
європейських. XXXVII (S5S9) група перехресної несумісності є найчисленнішою серед українсь-
ких сортів черешні. 

Ключові слова: українські сорти черешні, S-локус, S-генотипи, перехресна несумісність, 
Prunus avium. 

ступ. За наявністю та використанням генетичного різноманіття культурних рослин 
Україна є однією з найбагатших країн світу, входить до десятки країн, що зробили 

найбільший вклад у розвиток селекції черешні [1] та до десятки найбільших виробників 
плодів цієї культури [2]. Для подальшої цілеспрямованої селекції рослин вкрай важли-
вим видається вивчення їх походження, генетичної спорідненості та різноманіття з ви-
користанням сучасних молекулярних методів [3, 4, 5]. Нещодавно аналогічні дослі-
дження було проведено і для черешні [6, 7, 8]. Зокрема, застосування у селекційній ро-
боті молекулярних маркерів, зчеплених із господарсько-цінними ознаками суттєво по-
легшує та прискорює отримання нових сортів [9, 10]. До таких ознак у черешні нале-
жать маса та забарвлення плодів, самонесумісність, діаметр штамбу тощо [9, 11–13]. 

Черешня (Prunus avium L.) є аллогамною рослиною. Як і в інших представників 
родин Розові (Rosaceae), у черешні запилення контролюється системою гаметофітної 
самонесумісності (ГСН; gametophytic self-incompatibility, GSI). Ця система генетично ко-
нтролюється одним мультиалельним локусом (S) з двома генами, які кодують специфі-
чні детермінанти реакції самонесумісності. Запліднення у видів із ГСН відбувається 
лише тоді, коли S-алелі, що експресуються у пилковій трубці та стовпчику маточки від-
різняються.  
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Якщо S-алель гаплоїдного пилку збігається з 
одним із алелів диплоїдної тканини стовпчика 
маточки, ріст пилкової трубки зупиняється, пилок 
відторгається і запліднення не відбувається [12–
16]. У кісточкових культур (триба Amygdaleae) 
відомо два зчеплені S-локусні гени, що беруть 
участь у відповіді на розпізнавання несумісності: 
ген рибонуклеази (S-РНКази) кодує компонент 
стовпчика маточки — основний глікопротеїн з 
РНКазною активністю, а ген SLF/SFB (S-locus F-
box/S-haplotype-specific F-box) кодує компонент, 
присутній у пилковій трубці — білок з F-бокс моти-
вами [15]. У черешні S-локус локалізований в шо-
стій парі хромосом [17]. Згідно з останніми дани-
ми, в черешні ідентифіковано 33 S-алелі та за-
пропоновано 56 груп перехресної несумісності 
(ГПН; cross-incompatibility group, CIG) культивова-
них сортів [12, 13, 18, 18]. Сукупність специфічних 
S-алелів (S-гаплотипів) називають S-генотипом. 

У самобезплідних (самонесумісних; self-
incompatible, SI) видів, зокрема у черешні, при 
створені промислових насаджень сорти-
продуценти мають поєднуватись із відповідними 
запилювачами для забезпечення перехресного 
запилення й утворення достатньої кількості пло-
дів. Оскільки взаємне запилення сортів із однієї 
групи несумісності виключене, знання S-генотипів 
сортів є економічно важливим [20]. Сорти з уніка-
льними S-генотипами відносять до нульової групи 
(О). Такі сорти (напр., сорт Moscatella з S17S21) в 
насадженнях можна використовувати як універ-
сальні запилювачі, тобто поєднувати з сортами, 
що належать до будь-якої із груп перехресної 
несумісності. Знання S-генотипів є важливим і для 
селекційної роботи: якщо S-генотипи батьківських 
форм були, наприклад, S1S2 та S1S3, а гібриду — 
S1S3, то зворотне схрещування з одним із батьків 
стає неможливим, що ускладнює проведення 
гібридологічного аналізу [12]. 

Недостатня продуктивність насаджень часто 
спричинена сортами-запилювачами, тому пошук 
самоплідних (самосумісних; self-compatible, SC) 
сортів становить пріоритетну задачу в селекції 
черешні [15]. Порівняно із самобезплідними, са-
моплідні сортами зазвичай краще забезпечують 
високі стабільні врожаї та легше адаптуються до 
широкого діапазону умов навколишнього середо-
вища. Також самоплідні сорти можуть використо-
вуватись як універсальні запилювачі для самобе-
зплідних [1]. Самоплідні сорти черешні української 
селекції невідомі. Наразі близько 40 сортів та 
гібридів черешні вітчизняної селекції досліджува-

лись закордоном, а їх S-генотипи були ідентифі-
ковані [13, 21–23]. 

Незважаючи на значні досягнення україн-
ських селекціонерів, для переважної більшості 
створених сортів інформація про їх S-генотипи 
все ще відсутня, а підбір кращих запилювачів 
базується виключно на польових даних [24]. 
Відповідно, нами було проведено визначення S-
генотипів для 25 сортів української та п’яти сор-
тів закордонної селекції, а також для десяти 
українських ландрас черешні. 

Матеріали і методи 

Рослинний матеріал сортів черешні було ві-
дібрано в колекційних насадженнях Інституту 
садівництва НААН, Мелітопольської ДСС 
ім. М. Ф. Сидоренка ІС, Артемівської ДСР ІС та 
Дослідній станції помології ім. Л. П. Симиренка ІС 
НААН. Зразки ДНК п’яти сортів черешні закордон-
ної селекції було ласкаво надані Dr. José Quero 
Garcia (INRA-Bordeaux, Франція). Надані зразки 
ДНК були виділені із рослинного матеріалу, що 
зберігається в Центрі генетичних ресурсів кісточ-
кових культур INRA (Centre de Ressources Géné-
tiques (CRG) Prunus) і входить до Європейської 
спільної програми з генетичних ресурсів рослин 
(European Cooperative Programme for Plant Genetic 
Resources, ECPGR). Було досліджено 25 сортів 
української та п’яти — закордонної селекції, а 
також десять ландрас (культивованих форм) че-
решні, зібраних у Чернівецькій та Київській облас-
тях. Переважна більшість сортів була представ-
лена одним зразком, проте для деяких сортів 
було досліджено до 4 зразків. 

Загальну геномну ДНК виділяли з молодих 
листків ЦTAБ-методом [25] з деякими модифі-
каціями або за допомогою DNeasy® Plant Mini 
Kit (Quiagen, Німеччина) згідно інструкцій виро-
бника. Концентрацію препаратів ДНК визначали 
електрофоретично. 

Для ампліфікації фрагментів генів S-локусу 
було використано раніше опубліковані консен-
сусні праймери до першого та другого інтрону 
S-РНКази та інтрону SFB (таблиця 1). Реакції 
ампліфікації було проведено згідно рекоменда-
цій щодо приготування ПЛР-сумішей та програм 
із оригінальних статтей [20, 26, 27]. ПЛР прово-
дили на ампліфікаторах Терцик (ДНК-Техно-
логия, Російська Федерація), Mastercycler® 5341 
(Eppendorf, Німеччина) та Veriti® (Applied 
Biosystems®, США). 
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Таблиця 1. Послідовності праймерів використаних для ідентифікації алелів S-локусу 

Праймери Послідовність Посилання 

PaConsI-F 
PaConsI-R2 

MCT TGT TCT TGS TTT YGC TTT CTT C 
GCC ATT GTT GCA CAA ATT GA 

[26] 

PaConsII-F 
PaConsII-R 

GGC CAA GTA ATT ATT CAA ACC 
CAW AAC AAA RTA CCA CTT CAT GTA AC 

[20] 

F-BOX5’A 
F-BOXintronR 

TTK SCH ATT RYC AAC CKC AAA AG 
CWG GTA GTC TTD SYA GGA TG 

[27] 

 

Електрофоретичне розділення продуктів 
ампліфікації, отриманих із використанням 
праймерів до першого інтрону S-РНКази та ін-
трону SFB було проведено на CEQ™ 8000 Ge-
netic Analysis System (Beckman Coulter, США). В 
якості маркера молекулярних мас використову-
вали CEQ™ DNA Size Standard Kit — 400 та 
500. Електрофоретичне розділення продуктів 
ампліфікації, отриманих з використанням прай-
мерів до другого інтрону S-РНКази було прове-
дено в 1,5 % агарозному гелі SeaKem

®
 GTG™ 

(Lonza) та TopVision (Thermo Scientific) на при-
ладах для горизонтального гель-електрофорезу 
StarPhoresis N2023-1410 (STARLAB, Німеччина) 
та Hoefer HE 100 SuperSub

™
 (Hoefer Scientific, 

США). Агарозні гелі забарвлювали GelRed™ 
або етидій бромідом (EtBr). В якості маркера 
молекулярних мас використовували GeneRuler 
1kb DNA Ladder та GeneRuler 100 bp DNA Lad-
der (Thermo Scientific). Електрофореграми про-
дуктів ампліфікації аналізували з використан-
ням програми TotalLab TL120. 

Результати та обговорення 

Аналіз досліджених зразків черешні, пере-
важно сортів української селекції, за допомогою 
трьох пар консенсусних (вироджених) праймерів 

дозволив отримати чіткі ампліфікаційні продукти 
в електрофореграмах для переважної більшості 
досліджених екземплярів. Це дозволило нам 
ідентифікувати 12 різних S-алелів та 79 S-гап-
лотипів по всій вибірці (таблиця 2). У трьох 
ландрас черешні — AVCV3, AVCV5 та 
AVCV6 — було виявлено лише один S-алель, 
тоді як у двох інших — GEN/1 та AVCV4 — було 
знайдено по три S-алелі. Одночасну присут-
ність трьох S-алелів можна пояснити тим, що 
останні дві ландраси можуть бути триплоїдами. 
В раніше опублікованих дослідженнях повідом-
лялось про триплоїди, виявлені в популяціях 
дикої черешні з Бельгії, Франції, Німеччини, 
Іспанії та в сортів із Туреччини [16, 18, 28, 29]. 
Триплоїдність дикої черешні Gardeline та десяти 
інших форм французького походження було 
встановлено після дослідження мікросателітних 
локусів, S-локусу та підтверджено цитофлуори-
метрично [28]. При дослідженні дикої черешні з 
Німеччини в однієї із форм було ідентифіковано 
лише один S-алель [30]; при дослідженні три-
плоїдних форм дикої черешні із Франції, у двох 
із них було охарактеризовано лише по два S-
алелі [28]. Відсутній S-гаплотип в такому випад-
ку прийнято позначати Snull (чи Sn і т. п.). 

 

 

Таблиця 2. S-генотипи досліджених сортів та форм черешні 

Сорт S-генотип 
ГПН 
(CIG) 

Довжина 
амліфікатів 
(пн) для 
праймерів 
PaConsI 

Довжина 
амліфікатів 
(пн) для 
праймерів 
PaConsII 

Довжина 
амліфікатів 
(пн) для 
праймерів 
F-BOX 

Оригінатор 

Аборигенка S1S3 II 234/380 898 189/202 ДСП 

Regina S1S3 II 234/380 898 189/202 Німеччина 

Аннушка S3S4 III 234/451 898/1064 189/202 АДСР 

Темпоріон S3S4 III 234/451 898/1064 189 МДСС 

Napoleon 
(Наполеон рожева) 

S3S4 III 234/451 898/1064 189/202 Німеччина 
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Сорт S-генотип 
ГПН 
(CIG) 

Довжина 
амліфікатів 
(пн) для 
праймерів 
PaConsI 

Довжина 
амліфікатів 
(пн) для 
праймерів 
PaConsII 

Довжина 
амліфікатів 
(пн) для 
праймерів 
F-BOX 

Оригінатор 

Дончанка S4S5 V 393/451 1064 189 АДСР 

Любава S4S5 V 393/451 1064 189 ІС 

Ніжність S4S5 V 393/451 1064 - ІС 

Dönissens Gelbe 
(Денисена 
жовта) 

S3S6 VI 234/443 577/898 202 Німеччина 

Шанс S3S6 VI 234/443 577/898 202 МДСС 

Донецький 
угольок 

S3S5 VII 234/393 898 190/202 АДСР 

Отрада S3S5 VII 234/393 898 190/202 АДСР 

Ярославна S3S5 VII 234/393 898 190/202 АДСР 

Garnet S1S4 IX 380/451 874/1064 189 США 

Валерія S1S4 IX 380/451 874/1064 189 АДСР 

Джерело S6S9 X 357/443 577/798 180 АДСР 

Легенда Млієва S6S9 X 357/443 577/798 180 ДСП 

Присадибна S6S9 X 357/443 577/798 180 МДСС 

Дар Млієва S5S6 XV 393/443 577 180/190 ДСП 

Донецька 
красавиця 

S3S9 XVI 234/357 798/898 202 АДСР 

Burlat S3S9 XVI 234/357 798/898 189/202 Франція 

Аншлаг S1S9 XVIII 357/380 798/874 189 МДСС 

Казка S1S9 XVIII 357/380 798/874 189 МДСС 

Коралова S1S6 XX 380/443 577/874 180/189 ДСП 

Анонс S5S9 XXXVII 357/393 798 189/190 МДСС 

Василиса прекрас-
на 

S5S9 XXXVII 357/393 798 189/190 АДСР 

Крупноплідна S5S9 XXXVII 357/393 798 189/190 МДСС 

Ласуня S5S9 XXXVII 357/393 798 189/190 МДСС 

Прощальна 
Тараненко 

S5S9 XXXVII 357/393 798 189/190 АДСР 

Єдина S6S17 О 396/443 577/788 180/190 ДСП 

AVCV1 S1S4 IX 380/451 874/1064 189 Ландр. 

AVCV3 S18Snull – 342 935 183 Ландр. 

AVCV4 S6S14 SX1 – 334/367/443 577/719/1000 180/183 Ландр. 

AVCV5 S10Snull – 365 734 138/175 Ландр. 

AVCV6 S3Snull – 234 898 202 Ландр. 

AVCV7 S3S4 III 234/451 898/1064 189/202 Ландр. 

AVCV8 S6S7 XXX 345/443 577 180/202 Ландр. 

AVLV1 S1S4 IX 380/451 874/1064 189 Ландр. 

AVKV1 S12S17 O 346/396 788 185 Ландр. 

GEN/1 S1S9SX1 – 357/367/380 798/874/1000 189 Ландр. 

Примітки . Наведено розміри отриманих ампліфікатів. ІС — Інститут садівництва НААН, АДСР — Артемівська дослідна стан-
ція розсадництва ІС НААН, МДСС — Мелітопольська дослідна станція садівництва ім. М. Ф. Сидоренко ІС НААН, ДСП — Дослі-

дна станція помології ім. Л. П. Симиренка ІС НААН; Ландр. — ландраса. 

 



Я. І. Іванович, Н. В. Тряпіцина, К. М. Удовиченко, Р. А. Волков 

154               ISSN 2415-3680 (Online), ISSN 1810-7834 (Print). Вісн. Укр. тов-ва генетиків і селекціонерів. 2017, том 15, № 2 

Із відомих 33 S-алелів, у сортів черешні 

найбільш поширеними у світі є лише 13 (S1-S7, 

S9, S10, S12-S14, S16), тоді як решта є рідкісними. 

Розподіл алелів демонструє залежність від геог-

рафічного походження сортів черешні [13]. Рідкі-

сні алелі переважно поширені у дикорослих 

форм черешні, місцевих сортів (ландрас) та сор-

тів із країн, що належать до центру походження 

цього виду (напр., Туреччина, Іран) [12, 13]. Для 

сортів черешні європейського походження най-
більш характерними є S1, S2, S3, S4, S5, S6, S9 і в 
меншій мірі — S7 та S12. Натомість для сортів, що 

походять із Західної та Середньої Азії (Туреччи-
на, Іран) типовими є S2, S3, S4, S6, S7, S9, S10, S12, 

S14 і в меншій мірі S1 та S5 [13]. 

 

 

Рисунок 1. Відсотковий розподіл S-алелів серед українських сортів та форм черешні, (%). 

В дослідженій нами вибірці з 35 українсь-
ких сортів та форм черешні домінують алелі S9 
(21,5 %), S5 (17,7 %), S3 (15,2 %), S6 (13,9 %), S1 
(11,4 %) та S4 (8,9 %). На загал такий «алельний 
профіль» узгоджується із описаною раніше кар-
тиною розповсюдження алелів серед культиво-
ваних у Європі сортів черешні. В цілому, наші 

результати підтверджують попередні дослі-
дження [23], де автори дійшли висновку, що 
східноєвропейські сорти черешні характеризу-
ються високою частотою зустрічальності алелю 
S5. Водночас, значна висока поширеність алелів 
S5 та S9 в українських сортів суттєво відрізняє їх 
від сортів з інших регіонів Європи [23]. 

 

 

Рисунок 2. Розподіл українських сортів черешні по групах перехресної несумісності, (%). 
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Проаналізовані сорти черешні належать до 
12 відомих ГПН. Виключенням є лише сорт 
Єдина із генотипом S6S17, що було віднесено до 
групи О (універсальні запилювачі). Найбільш 
численною групою (рисунок 2) є сорти, котрі 
належать до ГПН XXXVII (S5S9), а також до ГПН 
VII (S3S5), X (S6S9) та V (S4S5). 

Порівнюючи результати нашого досліджен-
ня з оприлюдненими даними про поширення S-
алелів в українських, східноєвропейських та за-
хідноєвропейських сортів [13] було виявлено ряд 
відмінностей. Зокрема, алель S1 у всіх трьох 
групах зустрічається із подібною частотою; 
алель S5 в українських сортів черешні зустріча-
ється дещо рідше, ніж в цілому серед східноєв-
ропейських сортів; водночас частота алеля S9 в 
українських сортів черешні вдвічі вища в порів-
нянні із східноєвропейськими сортами та втри-
чі — порівняно із референтною групою західно-
європейських сортів; алелі S3, S4 та S6 в україн-
ських сортів зустрічаються рідше у порівнянні з 
двома іншими групами; алель S17 є рідкісним в 
українських сортів черешні; алелі S7, S10, S12, S14 
та S18 було виявлено лише в культивованих 
форм дикої черешні. Припускається, що причи-
ною відмінностей у поширенні S-гаплотипів в 
різних регіонах Європи може бути спільне похо-
дження сортів на обмеженій території або зв’язок 
специфічних S-гаплотипів із адаптацією до клі-
матичних умов різних регіонів [31]. 

Висновки 

Встановлено алельний стан S-локусу та 
приналежність до груп перехресної несумісності 
у 35 українських сортів та форм черешні. 
З’ясовано, що для українських сортів черешні 
найбільш типовими є алелі S1, S3, S4, S5, S6 та 
S9. Характерним є домінування алелів S5 та S9, 
що відрізняє українські від інших європейських 
сортів. Водночас висока частота зустрічальності 
алеля S9 виділяє українські сорти серед східно-
європейських. Найбільш розповсюдженою се-
ред українських сортів черешні виявилась 
XXXVII (S5S9) група перехресної несумісності. 
Серед досліджених сортів до групи універсаль-
них сортів-запилювачів відноситься лише сорт 
Єдина із генотипом S6S17. 
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Цель. Украинскими селекционерами создано боль-
шое количество сортов черешни, которые все еще 
остаются малоисследованными на молекулярно-
генетическом уровне. Целью работы было провести 
идентификацию аллелей самонесовместимости (S-
аллелей) у украинских сортов и форм черешни и 
выяснить их принадлежность к группам перекрестной 
несовместимости. Методы. Для генотипирования 
сортов черешни была использована ПЦР с вырож-
денными праймерами к первому и второму интронам 
гена S-РНКазы и к единственному интрону гена SFB. 
Электрофоретический анализ ПЦР-продуктов второ-
го интрона S-РНКазы проводили в агарозном геле, а 
детектирование флуоресцентно меченых фрагмен-
тов ДНК первого интрона S-РНКазы и интрона 
SFB — на генетическом анализаторе. Результаты. 
Идентифицированы S-аллели у 25 сортов черешни 
украинской селекции и десяти культивируемых форм 
(ландрас). Оценены частоты встречаемости S-
аллелей и распределение сортов и ландрас по груп-
пам перекрестной несовместимости, что может быть 
использовано в селекционной работе и при планиро-
вании промышленных насаждений. Выводы. В исс-
ледуемой выборке обнаружены 12 различных S-

аллелей и 79 S-гаплотипов. Аллели S1, S3, S4, S5, S6 
и S9 являются наиболее распространёнными среди 
украинских сортов и форм черешни. Высокие часто-
ты встречаемости аллелей S5 и особенно S9 харак-
терны для украинских сортов и отличают их от дру-
гих европейских. XXXVII (S5S9) группа перекрестной 
несовместимости является самой многочисленной 
среди украинских сортов черешни. 

Ключевые слова: украинские сорта черешни, S-
локус, S-генотипы, перекрестная несовместимость, 
Prunus avium. 
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Aim. Ukrainian breeders have created a large number of 
sweet cherry cultivars, which still remain almost unex-
plored at the molecular level. The aim of our study was 
to identify the self-incompatibility alleles (S-alleles) in 
Ukrainian sweet cherry cultivars and landraces, and to 
elucidate, to which cross-incompatibility group the 
cultivars belong. Methods. The PCR was conducted 
using consensus primers to the first and second introns 
of S-RNAse gene and to the single intron of SFB gene. 
The electrophoretic analysis of the PCR products of the 
second intron of S-RNAase was carried out in agarose 
gel, whereas detection of fluorescently labeled DNA 
fragments of the first S-RNAase intron and the SFB 
intron was performed using a genetic analyzer. Results. 
The S-alleles of 25 Ukrainian sweet cherry cultivars and 
10 landraces were identified. The S-alleles frequencies 
and affiliation of cultivars and landraces to the groups of 
cross-incompatibility were determined. The obtained 
data can be used in breeding programs and by planning 
of industrial plantings. Conclusions. In the study, 
12 different S-alleles and 79 S-haplotypes were identi-
fied. The S1, S3, S4, S5, S6 and S9 alleles are the most 
widespread among Ukrainian sweet cherry cultivars and 
landraces. The high frequencies of S5 and especially of 
S9 alleles are characteristic for the Ukrainian cultivars 
and distinguish them from other European ones. For the 
Ukrainian sweet cherry cultivars, the XXXVII (S5S9) 
cross-incompatibility group appeared to be the most 
numerous. 

Keywords: Ukrainian sweet cherry cultivars, S-locus, S-
genotypes, self- and cross-incompatibility, Prunus 
avium. 


