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Малина (Rubus idaeus L.) є однією з провідних ягідних культур у світі, 

проте її селекція ускладнюється обмеженим генетичним різноманіттям елітних 
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сортів, поліплоїдією та труднощами класифікації через міжвидову гібридизацію. 

У зв’язку з цим ДНК-маркери, зокрема мікросателітні (SSR – Simple Sequence 

Repeats), стали незамінним інструментом генетичного аналізу та вдосконалення 

культури [1]. SSR-алелі успадковуються відповідно до законів Менделя, що дає 

змогу безпосередньо визначати гомо- та гетерозиготні генотипи і 

використовувати їх для перевірки родоводів, паспортизації сортів та маркер-

опосередкованого добору бажаних генотипів [2]. Першу генетичну карту для 

червоної малини R. idaeus L. було розроблено у 2004 р. [3]. 

Метою роботи було дослідження генетичної структури сортів малини за 

SSR-PCR-маркерами та оцінювання ефективності їх використання для вивчення 

генетичного поліморфізму й спорідненості сортів малини, які культивуються в 

Україні. 

Об’єктом досліджень слугували 12 сортів малини: 6 сортів, 

зареєстрованих у Державному реєстрі сортів рослин, придатних для поширення 

в Україні (Благородна, Брусвяна, Космічна, Новокитаївська, Осіння, Промінь), 5 

сортів, виключених з реєстру (С1–С5), та 1 сорт американської селекції – 

Херітейдж, вирощуваних в умовах ТОВ «Еліта» смт Терезине Київської області. 

ДНК виділяли з молодих листків за використання СТАВ-буферу. Генотипування 

проведено за 10 мікросателітними локусами (RiM017, RiM019, RhM003, 

RhM011, RhM043, Rub1а, Rub4a, Rub223a, Rub228a і Rub262b). Аналіз 

поліморфізму мікросателітних локусів здійснювали шляхом 

електрофоретичного розділення продуктів ампліфікації у 8% денатурувальному 

поліакриламідному гелі з подальшим фарбуванням нітратом срібла; розмір 

алелів визначали за маркерами молекулярних мас GeneRuler. Генетичні 

параметри (Na, Ne, Ho, He, F, I) розраховано в комп’ютерній програмі PopGen 

версії 1.31, індекс поліморфності локусу (PIC) – за частотами ідентифікованих 

алелів. На підставі індексів генетичної ідентичності проведено кластерний 

аналіз і побудовано дендрограму за методом UPGMA. 

За 10 дослідженими локусами у сортів малини виявлено загалом 45 алелів 

розміром від 114 до 328 п. н. Найбільшу кількість алелів (8) отримано за локусом 

RiM019, найменшу (2) – за локусом RhM011. Середня кількість алелів на локус 

становила 4,6±0,581. Виявлено низку унікальних алелів, які дають змогу 

індивідуально ідентифікувати окремі сорти, зокрема Брусвяну, Осінню, 

Херітейдж, Космічну, С1 і С2. 

Значення ефективної кількості алелів варіювали від 1,291 (RiM017) до 

5,053 (Rub228a), індексу Шеннона – від 0,456 до 1,77. Найвищий рівень 

фактичної гетерозиготності зафіксовано за локусом RiM019 (83,3%), найнижчий – 

за локусом RhM011 (8,3%). За значеннями PIC до високоінформативних 

віднесено локуси Rub228a, RiM019, Rub262b і Rub4a (0,777–0,567), до 

помірноінформативних – Rub1а, RhM003, RhM011 і Rub223a (0,483–0,346); 

значення PIC локусів RiM017 і RhM043 виявилися нижчими за 0,25, що свідчить 

про їх низьку інформативність [4]. 

Розмах генетичних відстаней за Неєм між дослідженими сортами становив 

від 0,0093 до 2,0127, а індексів генетичної ідентичності – від 0,0056 до 0,9398. За 
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результатами кластерного аналізу побудовано дендрограму генетичних 

взаємовідносин, яка показала відокремлене положення сорту американської 

селекції Херітейдж від сортів української селекції, тоді як решта сортів 

розподілилися на два чіткі кластери, що здебільшого узгоджується з даними про 

їхнє селекційне походження. Отримані результати підтверджують високу 

цінність SSR-маркерів для створення молекулярно-генетичних паспортів сортів, 

що важливо для захисту прав інтелектуальної власності селекціонерів та 

усунення дублювання в колекціях генетичних ресурсів [5]. 

Отже, вперше в Україні проведено визначення генотипів мікросателітних 

локусів сортів малини червоної. Встановлено високий рівень поліморфізму SSR-

маркерів, доведено можливість оцінювання спорідненості зразків на основі 

розподілу мікросателітних алелів. Отримані дані свідчать про перспективність 

застосування протестованих маркерів для оцінювання генетичного різноманіття 

вітчизняного генофонду малини, а також розроблення методів ідентифікації і 

паспортизації її сортів, що може бути використано для захисту авторських прав 

селекціонерів. 
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