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Актуальность. Содержание коллекций�  плодовых культур надлежащим образом предполагает использование значи-
тельных материальных ресурсов. Одна из важней�ших задач – нахождение и удаление дублирующих образцов. Целью 
данной�  работы являлась оценка коллекционных образцов груши на предмет уникальности или тождественности 
тому или иному генотипу, а также оценка работоспособности маркерной�  системы, рекомендованной�  ECPGR.
Материалы и методы. Объектом исследования были девять образцов груши, полученные из экспедиций�  по Респуб-
лике Беларусь, и пять сортов-контролей�  из селекционных станций�  и научно-исследовательских институтов. Иденти-
фикация данных объектов проведена методом SSR-анализа с использованием 12 маркеров.
Результаты. Установлена принадлежность ряда образцов коллекции груши Института плодоводства, поступивших 
из разных источников, к сортам ‘Талгарская Красавица’, ‘Clapp Favorite’, ‘Doyenné du Comice’ и ‘Vasarine Sviestine’ и опре-
делена уникальность сортов ‘Подарок Краснокутский� ’ и ‘Семеновская’. При проведении молекулярно-генетического 
анализа приоритетные маркеры EMPc117, EMPc11, CH04e03, CH01f07a, CH01d08, CH01d09, GD147, CH05c06 и CH03d12 
показали высокую эффективность. Уровень аллельного полиморфизма (He) варьировал в пределах от 0,52 до 0,89, 
в среднем это составило 0,77 единиц. Значение информативных аллелей�  – 5,44, общее число выявленных – 96, со сред-
ним значением на маркер − 8. Рассчитанные параметры по данным маркерам у изученных сортов согласуются с ре-
зультатами анализа других авторов из Швеции, Германии, Англии, что край� не важно при сравнении коллекций�  расте-
ний�  из различных баз данных.
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Using a set of SSR markers chosen by the ECPGR to systematize 
the national pear collection 

Background. According to international requirements, maintenance of a fruit crop collection involves the use of significant ma-
terial resources. One of the most important tasks is to prevent duplicate samples from entering the collection. The genetic 
uniqueness and identity of pear accessions preserved at the Institute for Fruit Growing were studied with SSR markers recom-
mended by the ECPGR. 
Materials and methods. The material of the study included 9 pear accessions obtained from expeditions in the Republic of Be-
larus and 5 control cultivars from breeding stations and research institutes. Their identification was carried out with the SSR 
analysis method, using 12 markers.
Results. This analysis ascertained that a number of accessions received from other institutions and from amateurs, with differ-
ent names, were in fact cvs. ‘Talgarskaya Krasavitsa’, ‘Clapp Favorite’, ‘Doyenné du Comice’, and ‘Vasarine Sviestine’. Besides, the 
uniqueness was proved for cvs. ‘Podarok Krasnokutsky’ and ‘Semenovskaya’. Priority markers (EMPc117, EMPc11, CH04e03, 
CH01f07a, CH01d08, CH01d09, GD147, CH05c06 and CH03d12) showed a high level of efficiency during the molecular genetic 
analysis. As a result, a total of 96 alleles were identified with the mean number of 8.0 alleles per marker; the mean number of 
informative alleles was 5.44. Based on the results obtained by mathematical calculations (He, EMR, and MI), the EMPc117 
primer was found to be more effective. The He for the 12 SSR primers varied between 0,52−0,89, averaging 0,77 units. The cal-
culated parameters for these markers in the studied cultivars were found to be consistent with the analysis results of other au-
thors from Sweden, Germany, and England, which is extremely important when comparing plant collections from different da-
tabases.

Keywords: pear, cultivar, identification, SSR markers, cluster analysis, Belarus

Acknowledgements: the work was carried out within the framework of the State Program “Scientific and Innovative Activities 
of the National Academy of Sciences of Belarus” for 2021–2025, subprogram 03 “Study, Identification and Rational Use of Col-
lections of Plant Genetic Resources”.
The authors thank the reviewers for their contribution to the peer review of this work.

For citation: Martsynkevich T.M., Yakimovich V.A., Kandratsenak Yu.G., Kukharchyk N.V., Rymko A.M. Using a set of SSR markers 
chosen by the ECPGR to systematize the national pear collection. Proceedings on Applied Botany, Genetics and Breeding. 
2025;186(3):231-244. (In Russ.). DOI: 10.30901/2227-8834-2025-3-231-244

IDENTIFICATION OF THE DIVERSITY OF CULTIVATED PLANTS AND THEIR 
WILD RELATIVES FOR SOLVING FUNDAMENTAL AND APPLIED PROBLEMS

ОРИГИНАЛЬНАЯ СТАТЬЯ • ORIGINAL АRTICLE

232 Труды по прикладной ботанике, генетике и селекции /
 Proceedings on applied botany, genetics and breeding. 2025;186(3):231-244

mailto:87martany@gmail.com


Введение

Генетические ресурсы в странах-держателях явля
ются основным источником качественного исходного 
материала для создания высокопродуктивных сортов, 
способных успешно противостоять меняющимся услови-
ям (изменение климата, распространение новых болез-
ней�  и вредителей� ) и в то же время соответствовать ожи-
даниям потребителей� .

Коллекция плодовых, ягодных, орехоплодных куль
тур и винограда Института плодоводства является круп-
ней�шей�  в Республике Беларусь и признана объектом На-
ционального достояния. В настоящее время общий�  гено-
фонд насчитывает пять с половиной�  тысяч образцов, из 
них порядка семисот сортов груши (Kazlouskaya, Yakimo
vich, 2019).

Пополнение генетических ресурсов в нашей�  стране, 
как и во многих других, тесно связано с проблемой�  дуб
лирования образцов и неправильных названий� , возни-
кающей�  по разным причинам (Sehic et al., 2012). В Бела-
руси это связано с тем, что коллекции частично пополня-
ются образцами с неизвестными или ошибочными на-
званиями от садоводов-любителей� , по результатам экс-
педиционных обследований� . В Боснии и Герцеговине эта 
проблема существует из-за частой�  миграции населения 
Балканского полуострова на протяжении всей�  истории, 
которые сопровождались перемещением генетических 
ресурсов, часто с измененными названиями отдельных 
сортов (Đurić et al., 2009; Zeljković et al., 2019). Результа-
том такого положения дел является неэффективная ги-
бридизация, пустая трата ресурсов и в целом снижение 
уровня генетического разнообразия.

Для исключения проблемы дублирования и содержа-
ния коллекции надлежащим образом, включая каче-
ственное обследование, инвентаризацию, ведение доку-
ментации согласно международным требованиям, ин-
формирование общественности, необходимо использо-
вать наиболее объективные методы изучения коллек
ционного материала. В прошлом эту роль выполняли 
морфологические методы, сей� час незаменимым инстру-
ментом в выполнении поставленных задач являются ме-
тоды молекулярной�  генетики, а именно использование 
молекулярных маркеров (De Andres et al., 2007; Nybom, 
Weising, 2010).

Внедрение молекулярных маркеров позволило сде-
лать определение свой� ств генофонда более целенаправ-
ленным, менее зависимым от окружающей�  среды и более 
информативным. Молекулярные исследования позволя-
ют изучать эволюцию, происхождение, плоидность раз-
личных видов и культурных сортов, оценивать генетиче-
ское разнообразие и понимать происхождение местного 
и интродуцированного сортимента плодовых (Nadeem 
et al., 2018).

Одними из наиболее распространенных и популяр-
ных молекулярных маркеров при оценке генетических 
ресурсов являются простые повторы последовательно-
стей�  (SSR) благодаря многим ценным свой� ствам − высо-
кой�  частоте мутаций� , локусоспецифичности, высокому 
полиморфизму и воспроизводимости; они многоаллель-
ны и используются для анализа родственных таксонов 
(Yamamoto et al., 2002; Taheri et al., 2018).

Молекулярные исследования для оценки генетиче-
ского разнообразия генофонда груши проводились во 
многих странах мира: Беларуси (Urbanovich et al., 2011), 
Боснии и Герцеговине (Gasi et al., 2013; Zeljković et al., 
2021), Грузии (Asanidze et al., 2014), Германии (Reim et al., 

2016), Италии (Ferradini et al., 2017), Японии (Nishio et al., 
2016), Польше (Wolko et al., 2014), Португалии (Kocsisné 
et al., 2020), Испании (Alonso Segura et al., 2021) и Тунисе 
(Ouni et al., 2020). Основной�  тематикой�  данных исследо-
ваний�  было изучение местных сортов, сравнение диких 
родственников, перспективных сортов и других видов 
Pyrus L., а также изучение проблем, связанных с биологи-
ческим разнообразием каждой�  страны.

Общий�  набор SSR-маркеров, определенный�  Европей� -
ской�  программой�  сотрудничества в области генетиче-
ских ресурсов растений�  (ECPGR) для скрининга сортов 
груши (Evans et al., 2009; Sehic et al., 2012), дает возмож-
ность сравнить полученные генетические профили сор-
тообразцов с аналогичными, полученными в лаборато-
риях других стран, и обусловил их выбор для нашего ис-
следования, целью которого являлась оценка коллекци-
онных образцов груши на предмет уникальности или 
тождественности, а также оценка работоспособности 
данной�  маркерной�  системы.

Материалы и методы

Объектом для ДНК-маркирования были 9 образцов 
груши, полученные из экспедиций�  по Республике Бела-
русь (Kazlouskaya et al., 2021), контролями выбрали пять 
сортов из селекционных станций�  и научно-исследова-
тельских институтов. Данные об источнике получения 
образцов представлены в таблице 1.

ДНК экстрагировали из свежих молодых листьев (на-
веска 100 мг). Растительный�  материал замораживали 
в жидком азоте, гомогенизировали и выделяли ДНК с по-
мощью набора Genomic DNA Purification Kit (Fermentas) 
согласно рекомендованному производителем протоколу. 
Качество и концентрацию ДНК определяли методом 
электрофореза в 1,5-процентном агарозном геле путем 
сравнения со стандартами с известной�  концентрацией�  
(50 ng, 100 ng, 200 ng, 400 ng). Фиксацию результатов про-
водили с помощью системы Imagine ChemiDocXRS (Bio-
Rad Laboratories, США). Детекция результатов экстрак-
ции показывала высокое содержание ДНК в пробах. 

В работе использовано 12 микросателлитных марке-
ров, сгруппированных в пять мультиплексных наборов, 
содержащих по 2 или 3 маркера. В каждом наборе 
SSR-маркеры были сгруппированы с учетом диапазона 
размеров амплифицированных фрагментов и имели 
разные флуоресцентные метки (By5, By5,5): 1-й�  набор: 
A(CH01c06), B(CH02c02b); 2-й�  набор: E(CH03d12), 
F(SdSSR); 3-й�  набор: G(CH05c06), H(EMPc11); 4-й�  набор: 
J(EMPc117), K(CH01d09), L(CH04e03); 5-й�  набор: 
M(GD147), N(CH01f07a), O(CH01d08). Восемь из числа ис-
следуемых маркеров взяты нами из набора приоритет-
ных (ECPGR) и 4 SSR маркера − из числа рекомендован-
ных белорусскими исследователями для сортов и гибри-
дов груши (Urbanovich et al., 2011).

Последовательности прай� меров для молекулярных 
маркеров, использованных в нашем исследовании, при-
ведены в таблице 2.

Для проведения реакции амплификации каждый�  об-
разец брали в концентрации 50 ng/μl. Реакционная смесь 
объемом 25 μl содержала готовый�  премикс 2x ArtMix 
Color – 12,5 μl, 1 μl прай� мера (10 pmol/μl), ДНК (50 ng/μl) – 
2,5 μl. Условия проведения амплификации: начальная де-
натурация при 95°С в течение 2 мин, затем 45 циклов: 
95°С в течение 5 с, температура отжига в зависимости 
отиспользуемого прай� мера – 10 с, синтез при 72°С в тече-
ние 10 с. Реакция проводилась в термоциклере С 1000 
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Touch CFX96 (Applied Biosystems, USA). Продукты ампли-
фикации разделяли в 1,5-процентном агарозном геле 
в трис-ацетатном буфере. Фрагментный�  анализ проводи-
ли на генетическом анализаторе GenomeLab GEXP – Beck-
man Coulter (США) согласно рекомендациям фирмы-
производителя. Данные обрабатывали в программе 
GeneMarker V.2.7.4.

Для оценки изменчивости изучаемых локусов и гене-
тического разнообразия генотипов груши провели ста-
тистический�  анализ ряда параметров, в их числе: количе-
ство выявленных аллелей�  (number of detected alleles, Na), 
наблюдаемая гетерозиготность (observed heterozygosity, 
Нo), количество эффективных аллелей�  (number of effec-
tive alleles, Ne) и ожидаемая гетерозиготность (expected 
heterozygosity, He), рассчитываемые по опубликованным 
формулам (Nei, Roychoudhury, 1974) с помощью пакета 
программ Excel:

Hе = 1 – ∑ (pi )2, 
Ne = 1/∑ (pi )2,
где pi – частота встречаемости i-ого аллеля.

Для анализа информативности маркерной�  системы 
в целом использовали эффективное мультиплексное от-
ношение (effective multiplex ratio, EMR) и маркерный�  ин-
декс (marker index, MI), рассчитывая данные величины 
для каждого прай� мера в отдельности.

После определения длины синтезированных фраг-
ментов и числа аллелей�  в каждом локусе, выбрав бинар-
ную нумерацию, наличие аллеля в образце отмечали «1», 
отсутствие − «0».

Оценка генетической�  близости образцов и построе-
ние дендрограммы проводились на основании индекса 
генетического сходства Жаккарда, кластерный�  анализ 
выполнен методом UPGMA – с использованием пакета 
программ MolMarker.

Результаты

В ходе исследования у 14 образцов груши с помощью 
набора SSR-маркеров идентифицировано 96 фрагмен-
тов, из них 67 (70%) – полиморфные, 29 – мономорфные 

Сорт, образец / 
Cultivar or accession

Год поступления 
в коллекцию / 

Year of entering the 
collection

Источник получения образца / 
Pear germplasm supplier

Контрольные сорта / Control cultivars

‘Деканка дю Комис’
(‘Doyenne du Comice’) 1959 Май� копская опытная станция – филиал ВИР (Россия, Республика 

Адыгея, Май� коп)

‘Любимица Клаппа’
(‘Clapp Favorite’) 1949

Донецкая опытно-селекционная станция, сей� час Артемовский�  
научно-исследовательский�  центр Института садоводства УААН 
(Украина, Артемовск)

‘Маслянистая Летняя’
(‘Vasarine Sviestine’)

1965 

1997

Витенская плодовоовощная опытная станция (Vytėnų bandymų 
stotis), сей� час НИИ плодоовощеводства, (Sodininkystės 
irdaržininkystės institutą) (Литва, Бабтай� );
повторно из Pûre Horticultural Research Centre (Pûre HRC) (Латвия, 
Пуре)

‘Подарок 
Краснокутский� ’ 1984 Гродненский�  зональный�  институт растениеводства НАН Беларуси 

(Беларусь, Щучин) 

‘Талгарская 
Красавица’ 1997 Pûre Horticultural Research Centre (Pûre HRC) (Латвия, Пуре).

Исследуемые образцы / Studied accessions

Адампаль 2017 Ситник В. И., Гродненская обл.

Бере Слуцкая 2018 Ушаков, Минская обл., Копыль 

Груша Авдитовского 2017 Авдитовский� , Гродненская обл.

Груша Шумского 2017 Шумский�  И. П., Могилевская обл., Елизово

Aнджелей� с 2014 Конюшик А. И., Брест

Марианна 2013 Гомельская обл.

Нагима 2018 Казахский�  НИИ плодоводства и виноградарства, Казахстан, 
Алматы

Семеновская 2014 Семенова З. А. Минский�  р-н., Самохваловичи

Эй� сманты 2017 Гродненская обл., Эй� сманты

Таблица 1. Объекты исследования

Table 1. Objects of research
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(30%). Количество выявленных аллелей�  (Na) на маркер 
колебалось от 3 до 12. В среднем одним маркером синте-
зировалось 8 фрагментов. Число фрагментов в одном 
локусе составляло 1–2, длина полученных фрагментов 
менялась в пределах 90–280 нуклеотидных пар. Наи
большее количество ампликонов получено с помощью 
маркеров CH02c02b, CH03d12, EMPc117, минимальное 
количество – маркерами CH04e03, CH01D08 (табл. 3).

По данным таблицы 3, самый�  высокий�  уровень ал-
лельного полиморфизма (He) наблюдался в локусах 
CH03d12 и EMPc117 и составил 0,89. Наименьшее значе-
ние полиморфизма отмечено для маркеров CH04e03, 
GD147 – 0,52 и CH01D08 – 0,64. Эффективное число алле-
лей�  (Ne) было максимальным в этих же локусах CH03d12, 
EMPc117 и минимальным в CH04e03, GD147. Так как дан-
ные величины у рассмотренных локусов были пропор
циональны, это доказало хорошую информативность 
маркеров и высокий�  уровень полиморфизма микроса-
теллитных последовательностей�  в геноме груши.

Наблюдаемый�  уровень гетерозиготности (Ho) у ис-
следуемых сортов груши характеризовался относитель-
но высоким уровнем и варьировал от 0,14 до 1. Макси-
мальное значение получено для локуса EMPc117 – 1. Ми-
нимальное – у CH04e03, GD147, CH01F07a. Но для локуса 

CH01D08 этот показатель имел нулевое значение, что 
отразилось на среднем значении Ho по всему набору 
и составило 0,29. Такое среднее показание наблюдае-
мого уровня гетерозиготности может быть связано с ма-
лой�  выборкой�  образцов или с наличием нулевых алле-
лей� , которые возникают из-за мутаций�  на сай� тах прай� ме-
ров и, соответственно, не могут быть амплифицированы 
(нуль-аллели), что приводит к ложным гомозиготам (Ga
linskaya et al., 2019).

Маркерный�  индекс MI и эффект мультиплексного 
коэффициента EMR являются статистическими ве-
личинами, используемыми для оценки суммарной�  при-
годности маркерной�  системы. И чем выше значения MI 
и EMR для методики, тем она лучше. Параметр MI ме-
нялся в пределах от 0,13–7,18, а EMR – в пределах 0,26–
8,16, средние их показатели были соответственно 1,17 
и 1,37. Максимальные значения MI и EMR отмечены 
у прай� мера EMPc117, минимальные – по маркерному 
индексу у GD147, по эффекту мультиплексного коэф
фициента у GD147 и CH04e03. В целом между количе-
ством синтезируемых фрагментов (Na) и параметрами 
количества полиморфных фрагментов (EMR), (MI) на-
блюдалась положительная корреляция, что свидетель-
ствовало о хорошей�  пригодности системы.

№ / 
No.

Праймеры / 
Markers

Последовательность олигонуклеотидов (F+R) / 
Sequence of oligonucleotides (F+R)

Метка / 
Label

Размер 
аллелей 
в пн / 

Allele size, 
bp

Темпера-
тура, °С / 
Tm, °С

A CH01c06 5’-TTCCCCATCGATCTCTC-3’
5’-AAACTGAAGCCATGAGGGC-3’ Ву5,5 150–166 47

B CH02c02b 5’-TGCATGCATGGAAACGAC-3’
5’-TGGAAAAAGTCACACTGCTCC-3’ Ву5 103–133 48

E CH03d12 5’-GCCCAGAAGCAATAAGTAAACC-3’
5’-ATTGCTCCATGCATAAAGGG-3’ Ву5,5 109–125 53

F SdSSR 5’-GAATTCTCGTCCCTTCATCTC-3’
5’-GTTCCTTAGCCTCCCATTCTG-3’ Ву5 159–211 52

G CH05c06 5’-ATTGGAACTCTCCGTATTGTGC-3’
5’-ATCAACAGTAGTGGTAGCCGGT-3’ Ву5 88–118 55

H EMPc11 5’-GCGATTAAAGATCAATAAACCCATA-3’
5’-AAGCAGCTGGTTGGTGAAAT-3’ Ву5,5 140–55 51

J EMPc117 5’-GTTCTATCTACCAAGCCACGCT-3’
5’-CGTTTGTGTGTTTTACGTGTTG-3’ Ву5 99–119 53

K CH01d09 5’-GCCATCTGAACAGAATGTGC-3’
5’-CCCTTCATTCACATTTCCAG-3’ Ву5,5 133–156 51

L CH04e03 5’-TTGAAGATGTTTGGCTGTGC-3’
5’-TGCATGTCTGTCTCCTCCAT-3’ Ву5 179–205 45

M GD147 5’-TCCCGCCATTTCTCTGC-3’
5’-AAACCGCTGCTGCTGAAC-3’ Ву5 118–124 55

N CH01f07a 5’-CCCTACACAGTTTCTCAACCC-3’
5’-CGTTTTTGGAGCGTAGGAAC-3’ Ву5,5 177–195 55

O CH01d08 5’-CTCCGCCGCTATAACACTTC-3’
5’-TACTCTGGAGGGTATGTCAAAG-3’ Ву5 278–283 55

Таблица 2. Сет праймеров, использованный для ДНК-идентификации сортов груши 

Table 2. The set of primers used for DNA identification of pear cultivars
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Рассчитанные параметры позволили сравнить полу-
ченные нами данные по нескольким общим маркерам 
(ECPGR) у изученных сортов с используемыми в других 
исследованиях авторами для анализа своих коллекций� : 
из Швеции – J. Sehic с соавторами (Sehic et al., 2012); Ан-
глии – K. M. Evans с соавторами (Evans et al., 2009); Герма-
нии – H. Xuan с соавторами (Xuan et al., 2010).

Так, в исследованиях J. Sehic было 9 SSR-маркеров: 
EMPc117, EMPc11, CH04e03, CH01f07a, CH01d08, CH01d09, 
GD147, CH05c06 и CH03d12, которые рассматривались 
и в нашей�  работе. В статье (Sehic et al., 2012) для анализа 
выборки из 50 образцов по маркерам CH04e03 и CH01d08 
выявлено 6 и 7 аллелей�  соответственно – это наимень-
шие значения из исследованных ими SSR-маркеров по 
шведской�  коллекции. В нашем исследовании по этим же 
локусам также отмечен наиболее низкий�  уровень поли-
морфизма, амплифицировалось только 3 аллеля. Марке-
ры EMPс117, CH01d09, CH01f07а и CH03d12, аналогично 
дававшие самые высокие значения – 12, 15, 14 и 9 алле-
лей�  на локус, показали идентично высокий�  результат 
и в нашей�  работе.

Таким образом, данный�  набор приоритетных марке-
ров ECPGR дей� ствительно дает возможность сопоста-
вить результаты и, следовательно, объединить данные 
по коллекциям из разных регионов мира.

При проведении генотипирования оптимальное объ
единение SSR-маркеров в мультиплексных наборах поз-
волило нам эффективно идентифицировать целевые 
фрагменты при выполнении фрагментного анализа; дан-
ные приведены в таблице 4. На рисунке 1 и 2 представле-
ны в качестве примера аллельные профили образцов.

По результатам полученных данных SSR-генотипиро-
вания выполнен кластерный�  анализ и составлена ден-
дрограмма (рис. 3).

Анализ полученной�  дендрограммы показал, что в вы-
борке исследуемых образцов выделено 4 основных кла-
стера. В первый�  кластер вошел контрольный�  сорт ‘Тал-
гарская Красавица’ (рис. 4, I) и образец Нагима (рис. 4, II).

Сорт ‘Талгарская Красавица’ получен селекционером 
А. Н. Кацей� ко от свободного опыления бельгий� ского сор-
та ‘Лесная Красавица’ (‘Fondante des Bois’) (Katseyko, 
1956). В коллекцию сорт поступил из Pûre Horticultural 
Research Centre (Pûre HRC) (Латвия, Пуре) в 1997 г. В Бела
руси распространен также под названием «Алмаатинка».

Ранние исследования показали, что изучаемый�  сорт 
находится в одном кластере с американским сортом 
‘Хони Дью’ (‘Honey Dew’) (Urbanovich et al., 2011), произ-
водным груши грушелистной�  с китай� ским ‘Пинго-ли’ 
(‘Pingo-li’), имеющим сложное гибридное происхождение 
между грушей�  яй� цевидной�  и грушелистной� . По морфоло-

Таблица 3. Статистические параметры образцов груши, полученные SSR-маркерами

Table 3. Statistical parameters of pear accessions obtained with SSR markers

Параметры / 
Index

Праймеры / 
Markers

Na Ne Ho He EMR MI

CH01c06 7 4,38 0,28 0,78 0,88 0,68

CH02c02b 12 7,53 0,5 0,86 2,33 2,00

CH03d12 12 9,53 0,28 0,89 0,88 0,78

SdSSR 7 5,14 0,14 0,81 0,33 0,26

CH05c06 8 4,74 0,14 0,79 0,25 0,19

EMPc11 11 7,04 0,28 0,86 0,88 0,75

EMPc117 12 8,47 1 0,89 8,16 7,18

CH01d09 10 6,75 0,42 0,85 1,99 1,69

CH04e03 3 2,08 0,14 0,52 0,26 0,14

GD147 5 2,1 0,14 0,52 0,26 0,13

CH01F07a 6 4,79 0,14 0,79 0,28 0,20

CH01D08 3 2,78 0 0,64 0 0

Всего / Total 96 65,33 3,46 9,19 16,5 14,05

Среднее значение / 
Mean value 8,00 5,44 0,29 0,77 1,37 1,17

Примечание: Na – количество выявленных аллелей� ; Ne – эффективное число аллелей� ; Ho – наблюдаемая гетерозиготность; 
EMR – эффективное мультиплексное отношение; MI – маркерный�  индекс
Note: Na is the number of detected alleles; Ne is the number of effective alleles; Ho is the observed heterozygosity; He is the expected het-
erozygosity; EMR is the effective multiplex ratio; MI is the marker index
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Рис. 1. Аллельный профиль сорта Doyenne du Comice

Fig. 1. Allele profile for the SSR marker set Doyenne du Comice
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Рис. 2. Аллельный профиль образца Angelys

Fig. 2. Allele profile for the SSR marker set Angelys
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гическим признакам листовой�  пластинки, характеристи-
ке плода (опадающая чашечка, плотная хрустящая мя-
коть плода) и генетическому анализу было доказано, что 
сорт ‘Талгарская Красавица’ по своему происхождению 
принадлежит к груше грушелистной� , или песчаной�  (Py-
rus pyrifolia (Burm.) Nakai) (Martsynkevich et al., 2017; Yaki-
movich, 2019).

Образец под названием «Нагима» поступил в коллек-
цию в 2018 г. из Казахского научно-исследовательского 
института плодоводства и виноградарства. Информации 
о его происхождении нет. По результатам наших наблю-
дений�  по мере вступления дерева в плодоношение уста-
новлено, что морфологическое описание плодов данного 
образца соответствовало сорту ‘Талгарская Красавица’, 
но образец отличался более продолжительным перио-
дом созревания (плоды сохраняли свои вкусовые каче-
ства до февраля), в то время как контрольный�  образец 
хранился до декабря, что обусловило необходимость бо-
лее точной�  идентификации. Проведенный�  молекуляр-
но-генетический�  анализ показал, что данные образцы 
груши имеют идентичные ДНК-профили по составу SSR-
аллелей� , то есть ‘Талгарская Красавица’ и Нагима из на-

шей�  коллекции – один и тот же сорт, либо Нагима являет-
ся клоном ‘Талгарской�  Красавицы’ (см. табл. 4).

Второй�  кластер составили сорт ‘Деканка дю Комис’ 
(рис. 5, I) и образец Анджелей� с (рис. 5, II). 

Сорт груши ‘Деканка дю Комис’ (‘Doyenné du Comice’, 
‘Деканка Общественная’) получен в середине XIX века 
в г. Анже (Франция), в саду местного общества садоводов 
(Comice Horticole) из смешанного посева семян разных 
сортов. Сорт быстро распространился по всей�  Франции, 
завезен в Америку, позже появился в Англии, Германии 
и на Украине (Simirenko, 1972).

Образец, поступивший�  от любителя в коллекцию под 
названием «Анджелей� с», не соответствовал литератур-
ному описанию оригинального сорта. По нашим наблю-
дениям, он обладал схожими морфологическими призна-
ками с ‘Деканкой�  дю Комис’. В результате молекуляр-
но-генетического анализа установлено их полное гене-
тическое сходство. 

По данным дендрограммы (см. рис. 3), третий�  кла-
стер составили сорт ‘Маслянистая Летняя’ (контрольный�  
сорт) (рис. 6, I) и образцы Адампаль (рис. 6, II), Груша 
Шумского (рис. 6, III), Бере Слуцкая (рис. 6, IV).

Рис. 3. Дендрограмма, показывающая генетическое родство между изученными образцами груши

Fig 3. Dendrogram showing the genetic relationship among the studied pear accessions

Рис. 4. ‘Талгарская красавица’ (I) и Нагима (II) – 1-й кластер

Fig. 4. ‘Talgarskaya Krasavitsa’ (I), and Nagima (II): 1st cluster
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‘Маслянистая Летняя’ (‘Vasarine Sviestine’, ‘Летняя 
Маслянистая’, ‘Весарине Свиестине’) – литовский�  сорт 
народной�  селекции, происхождение которого неизвест
но. Сорт широко распространен в странах Балтии и Бе-
ларуси.

По данным таблицы 4, аллельный�  состав образцов 
третьего кластера идентичен. Это послужило нам основа-
нием считать, что образцы Бере Слуцкая, Груша Шумско-
го и Адампаль в дей� ствительности – сорт ‘Маслянистая 
Летняя’. К тому же морфологическое описание, форма ли-
стовой�  пластинки, опушение с нижней�  стороны, форма 
плодов и вкус у данной�  группы образцов одинаковы.

Четвертый�  кластер включал контрольный�  сорт ‘Лю-
бимица Клаппа’ (рис. 7, I) и образцы, полученные от бело-
русских садоводов-любителей� , поддерживаемые в кол-
лекции под названиями «Марианна» (рис. 7, II), «Груша 
Авдитовского» (рис. 7, III) и «Эй� сманты» (рис. 7, IV).

‘Любимица Клаппа’ (‘Clapp Favorite’, ‘Clapp’s Favorite’, 
‘Favorytka’) получен Тадеушем Клаппом (США) от свобод-
ного опыления бельгий� ского сорта ‘Лесная Красавица’ 
(syn. 1 ‘Fondante des Bois’) в 1860 г. (Simirenko, 1972) или 
является гибридом между сортами ‘Вильямс’ (‘Bartlett’) 
и ‘Лесная Красавица’ (syn. 2 ‘Flemish Beauty’) (Sammarco, 
2009). Это один из наиболее распространенных летних 
сортов груши в Северо-Кавказском и Нижневолжском 
регионах РФ, а также на Украине, в Молдове, Латвии, Лит-
ве, Эстонии и Средней�  Азии.

Образцы Марианна, Груша Авдитовского и Эй� сман-
ты поступили в коллекцию от любителей� . По нашим 
наблюдениям, данные образцы демонстрировали яв-
ные сходства с сортом ‘Любимица Клаппа’, а именно 
имели типичную толстую изогнутую плодоножку. Мы 
предположили, что так как ‘Любимица Клаппа’ − ста-
рый�  сорт и распространен повсеместно, он мог неодно-
кратно попадать в коллекцию под разными названия-
ми. Проведенный�  молекулярный�  анализ показал, что 
данные образцы имеют одинаковый�  ДНК-профиль и со-
ставляют один кластер, что и подтвердило наши пред-
положения.

Сорт ‘Подарок Краснокутский� ’ (рис. 8, I) и образец Се-
меновская (рис. 8, II) выделились в отдельные ветви ден-
дрита.

‘Подарок Краснокутский� ’ − контрольный�  сорт, полу-
чен на Краснокутской�  опытно-селекционной�  станции 
(пгт. Краснокутск) А. И. Берендеем от сорта ‘Деканка 
Краснокутская’ свободным опылением в 1953 г.

Образец под названием «Семеновская», поступивший�  
в коллекцию от любителя в 2014 г., по морфологическим 
признакам, внешнему виду, вкусу плодов, сроку хране-
ния схож с сортом ‘Подарок Краснокутский� ’. Но по ре-
зультатам микросателлитного анализа выяснилось, что 
исследуемые сорта имели различные генетические про-
фили (см. табл. 4), то есть образец Семеновская не яв-
ляется двой� ником контрольного сорта.

Рис. 5. ‘Деканка дю Комис’ (I) и Анджелейс (II) – 2-й кластер

Fig. 5. ‘Doyenné du Comice’ (I), and Angelys (II): 2nd cluster

Рис. 6. ‘Маслянистая Летняя’ (I), Адампаль (II), Груша Шумского (III) и Бере Слуцкая (IV) – 3-й кластер

Fig. 6. ‘Vasarine Sviestine’ (I), Adampаl (II), Grusha Shumskogo (III), and Bere Slutskaya (IV): 3rd cluster
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Заключение

Приоритетные маркеры EMPc117, EMPc11, CH04e03, 
CH01f07a, CH01d08, CH01d09, GD147, CH05c06 и CH03d12 
при проведении молекулярно-генетического анализа 
показали высокую эффективность. Уровень аллельного 
полиморфизма (He) варьировал в пределах 0.52−0.89, 
в среднем это составило 0,77 единиц. Значение информа-
тивных аллелей�  – 5.44, общее число выявленных – 96, со 
средним значением на маркер − 8. Полученные в иссле-
довании результаты согласуются (по общим маркерам 
ECPGR у изученных сортов) с данными анализа других 
авторов из Швеции, Германии, Англии, России, что может 
способствовать созданию общей�  базы данных по генети-
ческим ресурсам.

Идентификация, основанная на анализе состава SSR-
аллелей� , позволила выявить дублирующие сорта в кол-
лекции груши Института плодоводства Республики Бе-
ларусь, определив принадлежность ряда образцов, по-
ступивших из других учреждений�  и собранных в ре-
зультате экспедиционных обследований� , к сортам ‘Тал-
гарская Красавица’ (Нагима), ‘Любимица Клаппа’ 
(Марианна, Груша Авдитовского и Эй� сманты), ‘Деканка 
дю Комис’ (Анджелей� с) и ‘Маслянистая летняя’ (Бере 
Слуцкая, Груша Шумского и Адамполь), а также устано-
вить уникальность сортов ‘Подарок Краснокутский� ’ 
и ‘Семеновская’.
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