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Анализ вариабельности микросателлитных локусов  
у представителей рода смородины (Ribes L.),  

выращиваемых в Беларуси

С помощью 8 SSR-маркеров изучено генетическое разнообразие 86 представителей рода Ribes, выращиваемых  
в Республике Беларусь. Показано, что сорта смородины черной, смородины красной и крыжовника обыкновенного, 
выращиваемые в Республике Беларусь, характеризуются достаточно высоким разнообразием аллелей локусов ми-
кросателлитных последовательностей. Среднее количество аллелей на локус среди 86 образцов составило 12,1, сред-
нее количество уникальных генотипов в расчете на маркер – 26,4. Значение дискриминационной силы для всех мар-
керов высокое (в среднем – 0,8). Образцы, относящиеся к разным видам, формируют отдельные кластеры на дендро-
грамме филогенетического сходства. Генетически наиболее близки смородине черной йошта, смородина золотистая, 
смородина альпийская. На большем генетическом расстоянии находится смородина красная. Сорта крыжовника 
формируют кластер, наиболее отдаленный от видов смородины. Анализ распределения аллелей показал, что сорта 
смородины красной и крыжовника обыкновенного имеют отличные от сортов смородины черной SSR-аллели по ис-
следованным локусам микросателлитных последовательностей. Число аллелей, встречавшихся только у сортов 
смородины красной и крыжовника обыкновенного, варьировалось от 1 (локусы g2-G12, g1-M0) до 5 (локус E4D03).  
На основании анализа полиморфизма SSR-локусов сформирован набор из 8 маркеров, позволяющий проводить  
ДНК-идентификацию генотипов представителей рода Ribes. При выборе набора учтен уровень информативности 
каждого маркера, частота встречаемости аллелей, выявляемых данным набором маркеров у сортов, а также удоб-
ство визуализации и анализа продуктов амплификации. Метод SSR-анализа с использованием указанного набора 
маркеров может успешно применяться для идентификации смородины черной, смородины красной и крыжовника 
обыкновенного на молекулярном уровне. 

  Ключевые слова: смородина черная, смородина красная, крыжовник, SSR-маркеры, генетическое разнообразие, 
ДНК-идентификация.
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Analysis of microsatellite loci variability Ribes L. representatives  
grown in Belarus

The study of the genetic diversity of 86 representatives of the genus Ribes cultivated in Belarus using 8 SSR markers  
was held. It is shown that the varieties of black currant, red currant and gooseberry grown in Belarus, is characterized by high 
diversity of microsatellite loci. The average number of alleles per locus among the 86 samples was 12.1. The average number 
of unique genotypes per marker was 26.4. The value of discriminatory power for all markers was high with average number 
0.8. Samples belonging to different species formed distinct clusters in the dendrogram of phylogenetic similarity. Genetically 
closest to black currant were josta, Golden currant, Alpine currant. At a greater genetic distance were red currants. Varieties 
of gooseberries form a cluster that is most distant from currant species. Analysis of alleles distribution at the investigated loci 
of microsatellite sequences revealed that red currant and gooseberry varieties have different SSR-alleles from black currant 
varieties. The number of alleles detected only for red currant and gooseberry varieties ranged from 1 (loci g2-G12, g1-M0)  
to 5 (locus E4D03). Based on the analysis of SSR-locus polymorphism, a set of 8 markers was generated that allow DNA-iden
tification of Ribes genotypes. For selection the set of markers the level of information value for each marker, the frequency  
of alleles occurrence and convenience of visualization and analysis of amplification products were taken into account.  
The method of SSR-analysis with using specified set of markers can be successfully applied for identification of black currant, 
red currant and gooseberry varieties at the molecular level.

Keywords: black currant, redcurrant, gooseberry SSR-markers, genetic variability, DNA-identification.

Введение. Род смородина (Ribes) включает более 150 видов, распространенных в умеренных 
широтах Восточной и Северной Европы, Северной Америки, некоторые виды произрастают  
в Южной Америке и Северо-Восточной Африке  [1, 2]. На территории СНГ в диком виде встре-
чается около 37 видов, наиболее распространенными из которых являются смородина черная 
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(Ribes nigrum L.), смородина колосистая (Ribes spicatum Robson (R. Pubescens (C. Hart.) Hedl.)), 
смородина альпийская (Ribes alpinum L.), смородина светлая (Ribes lucidum Kit), смородина крас-
ная (Ribes rubrum L.), смородина золотистая (Ribes aureum Pursh). Ранее род Ribes в систематиче-
ской классификации относился к семейству Камнеломковые (Saxifragaceae), в настоящее время 
род смородина относится к семейству Крыжовниковые (Grossulariaceae) [3, 4].

Все виды Ribes имеют диплоидный геном, представленный 8 парами хромосом (2n = 2x = 16). 
Размер генома, определенный с помощью проточной цитометрии, для Ribes petraeum Wulf., Ribes 
rubrum L., Ribes uva-crispa L. в среднем составляет 2С = 1,91 пг, содержание GC-пар – 40,4 % [5]. 
Для изучения генетического разнообразия смородины черной предложены молекулярные марке-
ры различных типов. В 2000 г. проведено исследование 12 представителей рода Ribes с использо-
ванием 180 RAPD и 151 ISSR-маркера. В данной работе показан высокий генетический полимор-
физм изученных образцов [6]. Простота генерирования RAPD-маркеров позволяет использовать 
их для идентификации и дифференциации различных видов даже при отсутствии информации 
об их геноме [7–11]. Недостатком метода является необходимость использования высокоочищен-
ной ДНК, поскольку применение коротких случайных праймеров может приводить к амплифи-
кации фрагментов различных организмов [12]. В 2002 г. исследование генотипов земляники  
садовой (Fragaria x ananassa), яблони (Malus domestica) и представителей рода Ribes (R. nigrum, 
R. rubrum и R. glossularia) с помощью RAPD и ISSR-маркеров показало, что значения генетиче-
ского сходства при использовании ISSR-маркеров значительно выше, чем при использовании 
RAPD-маркеров. Так, данные, полученные с помощью ISSR-маркеров, позволили выявить груп-
пу представителей рода Ribes (‘Greenfinch, ‘Rolonda’, ‘Martlet’, ‘Hinomaki Rot’, ‘Karpaty’, ‘Nieslu
chowski’), имеющих степень генетического родства 85–95  %, в то время как при применении 
RAPD-маркеров выявлялась значительно меньшая степень генетического сходства (45–65  %) 
[13]. В 1999 г. с помощью RAPD-, ISSR- и AFLP-маркеров изучено генетическое разнообразие 
Ribes grossularia. Использование AFLP-маркеров позволило получить уникальный генетический 
профиль каждого из 20 образцов, в то время как с помощью RAPD, ISSR-маркеров невозможно 
было разделить генетически сходные сорта [14]. Необходимо отметить, что система идентифи
кации с неспецифическими (RAPD) праймерами имеет определенные проблемы с воспроизво
димостью в различных лабораториях. Этого недостатка лишены SSR-маркеры. Результаты, по-
лученные с их помощью, легко интерпретируются и воспроизводятся. Помимо этого, микроса-
теллитные маркеры наследуются по кодоминантному принципу и поэтому получили широкое 
применение при картировании генома и анализе генетической структуры популяции [15]. 

В 2002 г. Brennan [16] предложены 11 SSR-маркеров, которые при анализе преимущественно 
европейских сортов смородины черной, а также R. dikuscha, R. nevadense, R. sanguineum, R. ce
reum, R. petraeum, R. grossularia и двух межвидовых гибридов позволили выявить от 2 до 18 ал-
лелей  на локус, дискриминационная сила маркеров варьировалась от 0,18 до 0,91. В 2009 г. при 
анализе 41 сорта, принадлежащего к 4 различным видам рода Ribes (Ribes nigrum, Ribes rubrum, 
Ribes missouriense и  Ribes × nidigrolaria), с использованием 12 SSR-маркеров выявлено 38 раз-
личных генотипов, от 7 до 15 аллелей на локус (в среднем 10,4) [17]. Данные о количестве обна-
руженных аллелей на локус коррелируют со значениями, полученными при изучении других 
культур. Так, при исследовании генетического полиморфизма 36 сортов яблони для 9 SSR-мар
керов данный показатель составил 10,9 аллелей на локус [18], при исследовании 78 генотипов 
фундука с использованием 16 SSR-маркеров – 9,4 [19], для представителей рода Rubus – 8,2 [20], 
для малины обыкновенной – 8,0 [21]. В 2013 г. L. Palmeri с соавт. [22] при исследовании 91 образ-
ца рода Ribes (включая R. nigrum, R. rubrum, R. niveum, Ribes × nidigrolaria) с использованием  
10 SSR-маркеров смогли выявить 87 уникальных генотипов. Данная работа показала, что даже 
небольшое количество SSR-маркеров может эффективно применяться для изучения генетиче-
ского разнообразия смородины черной. Проведенный анализ литературных данных показывает, 
что за последние годы получены новые сведения о структуре и организации генома ягодных 
культур рода Ribes, с помощью современных молекулярно-генетических методов уточнены схе-
мы классификации и филогенетического происхождения многих видов. Вместе с тем имеются 
публикации о исследовании отдельных сортов зарубежной селекции, однако генетическое раз-
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нообразие ягодных культур, выращиваемых на территории Беларуси, не изучалось. Отсутствует 
информация о генетическом потенциале  как современных, так и стародавних сортов данного 
региона, не установлено, какие наборы маркеров позволяют эффективно их дифференцировать  
и идентифицировать. Изучение генетического разнообразия генофонда ягодных культур, выра-
щиваемых на территории Беларуси, поможет выявить и сохранить уникальные генетические ре-
сурсы, выделить генотипы, являющиеся ценными для селекционного процесса, уточнить род-
ственные связи сортов, а также систематизировать коллекционный материал.  

Цель данного исследования – изучение генетического разнообразия представителей рода Ribes, 
культивируемых в Республике Беларусь, и анализ эволюционных связей между видами. 

Материалы и методы исследования. С целью молекулярного анализа была сформирована 
коллекция сортов и образцов представителей рода Ribes. Материал предоставлен Республикан
ским научно-производственным дочерним унитарным предприятием «Институт плодоводства» 
и фермерскими хозяйствами. Коллекция включала сорта, имеющие различное генетическое про-
исхождение. Среди них сорта селекции Беларуси, России, Украины, Швеции, Литвы и других 
стран. В общей сложности в коллекции было представлено 63 сорта смородины черной (Ribes 
nigrum L. (2n = 16)), 11 сортов крыжовника обыкновенного (Ribes uva-crispa L. (2n = 16)), 9 сортов 
смородины красной (Ribes rubrum L. (2n  =  16)), а также по 1 образцу смородины альпийской 
(Ribes alpinum) и смородины золотистой (Ribes aureum) и йошты (Ribes × nidigrolaria), являющей-
ся гибридом смородины черной, крыжовника обыкновенного и крыжовника растопыренного. 

Выделение тотальной ДНК из фрагмента листа отдельного растения осуществляли с помощью 
набора Genomic DNA Purification Kit (Thermo scientific, EC), согласно методике производителя.

Для анализа полиморфизма по SSR-маркерам использовали мультиплексную ПЦР с 4 пара-
ми праймеров в одной реакции. Каждая пара имела специфическую флуоресцентную метку 
(FAM, R6G, TAMRA, ROX). В исследовании использовали SSR-маркеры, специфичные для гено-
ма Ribes L. Название SSR-маркеров, длина и количество выявляемых аллелей и их локализация 
в геноме приведены в табл. 1. Праймеры синтезированы компанией «Праймтех» (Беларусь). 

Т а б л и ц а 1. Название SSR-маркеров, длина и количество выявляемых аллелей и их локализация в геноме
T a b l e 1. The name of the SSR markers, the length and number of detected alleles  

and their localization in the genome

Локус Размер аллеля, п. н. К-во аллелей Хромосома

g1-E03 207, 223, 228, 230, 233, 236, 239, 241, 243, 247, 254, 262, 270, 280, 298 15 1
g2-G12 165, 167, 171, 173, 177, 179, 181, 183, 185, 187, 189, 191 12 7
e1-001 138, 140, 142, 144, 146, 148, 150, 152, 154, 160, 166 11 6
g1-M07 200, 202, 204, 206, 208, 210, 212, 214, 220, 226, 230 11 1
g1-A01 209, 211, 213, 217, 219, 223, 230, 234, 241, 245, 256 11 5
g1-K04 272, 284, 286, 288, 292, 294, 296, 298, 300, 302 10 1
e3-B02 151, 153, 159, 161, 163, 166, 168, 170, 183 9 5
e4-D03 170, 176, 179, 184, 192, 196, 198, 200, 202, 204, 206, 208, 210, 212, 214, 218, 220, 226 18 5

Разделение фрагментов ПЦР выполняли на генетическом анализаторе  3500 Genetic Analyzer 
(Applied Biosystems, США). Размер фрагментов рассчитывали с помощью компьютерной програм-
мы GeneMapper® Software v4.1 относительно стандартных образцов ДНК известной длины. В ка
честве стандарта молекулярного веса использовали внутренний стандарт S450 («Синтол», РФ).

Расчет частоты аллелей, построение филогенетического дерева с помощью метода ближай-
ших соседей (Neigbor-joining) на основе генетических дистанций между сортами, рассчитанных 
по формуле, предложенной M. Nei [23], и бутстреп-анализ (Bootstrap analysis) осуществлены при 
помощи компьютерной программы Treecon [24].

Значение уровня ожидаемой гетерозиготности вычисляли по формуле He = 1 – Σ(pi)
2, где pi  – 

частота встречаемости i-го аллеля [25].
Уровень наблюдаемой гетерозиготности Но рассчитывали как отношение гетерозиготных ге-

нотипов к общему количеству генотипов.
Число эффективных аллелей (Ne) определяли по формуле Ne = 1/(1 – Не).
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Индекс Райта (F) (Wright’s fixation index) вычисляли по формуле F = 1 – Но/Не [26].
Дискриминационную силу маркера (PD) рассчитывали по формуле PD = 1 – Σ(gi)

2, где gi – ча-
стота встречаемости i-го генотипа [27].

Результаты и их обсуждение. Состав аллелей локусов микросателлитных последовательно-
стей определяли для 86 представителей рода Ribes с помощью 8 SSR-маркеров, охватывающих 
разные участки генома Ribes nigrum. Наименее полиморфными оказались локусы e3-B02 и g1-К04. 
Количество обнаруженных в них аллелей составило 9 и 10 соответственно. В локусах е1-001, 
g1-M07 и g1-A01 выявлено одинаковое количество аллелей – 11. В локусах g2-G12 и g1-E03 обна-

     

     

     

     

Рис. 1. Аллели локусов g2-G12, е1-001, g1-M07, e3-B02, g1-A01, g1-E03, g1-K04 (ось X, п. н.),  
и их частота встречаемости (ось Y, %), среди 86 генотипов представителей рода Ribes
Fig. 1. Alleles of loci g2-G12, е1-001, g1-M07, e3-B02, g1-A01, g1-E03, g1-K04 (X-axis, bp)  

and their frequency of occurrence (Y-axis, %),  among 86 genotypes of Ribes representatives
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ружено 12 и 15 аллелей соответственно. Максимальное количество аллелей выявлено в локусе 
е4-D03 – 18 (табл. 1). В общей сложности среди 86 представителей рода Ribes с использованием  
8 SSR-маркеров выявлено 97 полиморфных аллелей. Среднее значение количества аллелей на 
локус составило 12,1. Этот же показатель среди европейских представителей рода Ribes, опреде-
ленный с использованием 11 SSR-маркеров, составил 10,4 [28]. Среднее количество аллелей на 
локус, определенное с помощью 14 маркеров для 27 образцов смородины черной из коллекции 
Всероссийского научно-исследовательского института селекции плодовых культур (ВНИИСПК), 
составило 4,9 [29]. Таким образом, выбранный в данном исследовании набор маркеров характе-
ризуется высоким уровнем полиморфизма. Для каждого локуса определялись длина аллелей  
у конкретного сорта и количество полиморфных фрагментов. Частота встречаемости аллелей 
среди исследованных образцов представлена на рис. 1. 

Как видно на рис. 1, в целом для всех маркеров характерны аллели со средней частотой 
встречаемости. Тем не менее, среди 86 образцов выявлено 33 редких аллеля (у 2  % образцов  
и менее). В зависимости от маркера количество редких аллелей составило от 1 до 8. Основным 
источником редких аллей являлись сорта крыжовника и смородины красной, что обусловлено 
их генетической удаленностью от сортов смородины черной. Для отдельных аллелей отмечена 
высокая частота встречаемости. Так, в локусе g1-M07 аллель длиной 212 п. н. встречался у 35 % 
образцов, в локусе e3-B02 аллель длиной 161 п. н. обнаружен в геноме у 51 % образцов, в локусе 
g1-A01 аллели 209 и 213 п. н. выявлены у 41 и 29 % образцов соответственно, в локусе g1-K04 ал-
лель длиной 292 п. н. встречался у 44 % образцов. 

Результаты расчета количества и размера аллелей, количества и доли уникальных генотипов, 
уровня ожидаемой (Не) и наблюдаемой (Но) гетерозиготности, числа эффективных аллелей (Nе), 
индексы Райта (F), дискриминационной силы маркеров (PD), которые были рассчитаны для  
86 представителей рода Ribes, представлены в табл. 2. 

Т а б л и ц а 2. Аллели микросателлитных локусов, количество и доля уникальных генотипов,  
уровень ожидаемой (Не) и наблюдаемой (Но) гетерозиготности, число эффективных аллелей (Nе),  

индексы Райта (F), дискриминационная сила маркера (PD) 86 представителей рода Ribes
T a b l e 2. Alleles of microsatellite loci, the number and proportion of unique genotypes,  

the level of expected (Не) and observed (Но) heterozygosity, the number of effective alleles (Nе),   
Wright’s index (F), the discrimination power of markers (PD) for 86 Ribes representetives

SSR-маркер
Варьирование размера 

фрагментов 
амплификации, п. н.

К-во 
аллелей

К-во уникальных 
генотипов

Доля уникальных 
генотипов, % Не Но Ne F PD

g2-G12 167–191 12 34 0,4 0,898 0,709 9,8 0,21 0,90
е1-001 144–166 11 25 0,3 0,849 0,849 6,6 0,00 0,85
g1-M07 200– 230 11 29 0,34 0,820 0,698 5,6 0,15 0,82
e3-B02 161–183 9 15 0,17 0,653 0,558 2,9 0,15 0,64
g1-A01 209–213 11 17 0,2 0,733 0,593 3,7 0,19 0,73
g1-E03 233–270 15 30 0,35 0,840 0,651 6,3 0,23 0,84
g1-K04 284–300 10 24 0,28 0,745 0,558 3,9 0,25 0,74
E4D03 200–226 18 37 0,43 0,898 0,756 9,8 0,16 0,89
Среднее 
значение 12,1 26,4 0,3 0,801 0,672 6,1 0,12 0,80

Уровень ожидаемой гетерозиготности варьировался от 0,653 до 0,898, среднее значение Не – 
0,801. Значение уровня наблюдаемой гетерозиготности (Но) для исследованной выборки варьи
ровалось от 0,558 для маркеров e3-B02 и g1-K04 до 0,849 для маркера е1-001 и в среднем состави-
ло 0,672. Значение числа эффективных аллелей  (Ne) составило от 2,9 для маркера e3-B02 до  
9,8 для маркеров g2-G12 и E4D03. Среднее значение для всех маркеров  составило 4,3. При этом 
выборка включала как генетически отдаленные сорта, так и имеющие общее происхождение. 
Для сравнения: при исследовании сортов смородины черной селекции ВНИИСПК с использова-
нием 14 SSR-маркеров среднее значение Но для выборки из 27 сортов составило 0,608 [20]. В ис-
следованиях Cavanna с соавт. [21] с использованием 11 SSR-маркеров  среднее значение Но  
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для 41 представителя рода Ribes составило 0,596. Полученные в настоящем исследовании дан-
ные свидетельствуют о достаточно высокой степени гетерозиготности  представителей рода 
Ribes, произрастающих в Беларуси.

Маркер E4D03 позволил выявить максимальное количество уникальных генотипов среди сор
тов смородины черной – 37. Минимальное количество генотипов выявлено при использовании 
маркеров e3-B02 и  g1-A01 – 15 и 17 соответственно. Среднее значение количества уникальных 
генотипов для 8 маркеров составило 26,4. Дискриминационная сила маркеров достаточно высо-
кая – от 0,64 для маркера e3-B02 до 0,9 для маркера g2-G12, среднее значение PD для 8 маркеров 
составило 0,8, что говорит о высокой диагностической ценности отобранных SSR-маркеров.

На основе рассчитанных генетических дистанций между сортами проведен кластерный ана-
лиз и сформировано единое консенсусное дерево, в каждом узле которого указан процент под-
держки данного кластера (рис. 2). Как видно из представленной дендрограммы, все сорта отли-
чаются друг от друга на генетическом уровне и имеют уникальный состав аллелей в локусах 
микросателлитных последовательностей. Генетические расстояния между образцами колеблют-
ся в пределах от 0,08 до 0,84. 

В консенсусном дереве можно выделить несколько кластеров. На большом генетическом рас-
стоянии находятся и образуют два отдельных кластера с высокими значениями бутстреп-под-
держки сорта крыжовника обыкновенного (Неслуховский, Машека, Хиннонмаен пунайнен, Сад
ко, Зеленый дождь. Малахит, Карпаты, Северный капитан, Кубанец, Красеославянский и Куршу 
Дзинтарс) и смородины красной (Ютерборгская, Голландская красная, Рондом, Смольяниновская, 
Белая Потапенко, Натали, Виксна, Йонкер ван Тетс, Красная Андрейченко). Анализ распределе-
ния аллелей среди исследованных образцов показал, что по исследованным локусам микроса-
теллитных последовательностей сорта смородины красной и крыжовника обыкновенного имеют 
отличные от сортов смородины черной SSR-аллели (табл. 3).

Т а б л и ц а 3. Аллели, идентифицированные с помощью SSR-анализа в сортах  
смородины черной, смородины красной и крыжовника обыкновенного

T a b l e 3. Alleles identified with using SSR-analysis  
for Ribes nigrum, Ribes rubrum and Ribes uva-crispa varieties

SSR-маркер
Детектируемые аллели (п. н.) в геноме представителей рода Ribes L.

Сорта смородины черной Сорта смородины красной Сорта крыжовника

g2-G12 167, 171, 173, 179, 181, 183, 185, 187, 189, 191 171, 177, 181, 183 165, 167, 171
е1-001 144, 146, 148, 150, 152, 154, 160, 166 138, 140, 142, 144, 154 142, 144, 146, 148
g1-M07 200, 202, 204, 206, 208, 210, 212, 214, 220, 226, 230 208, 210, 212 210, 212, 214, 220
e3-B02 161, 163, 166, 183 151, 159, 161 151, 153, 161, 163, 166, 168, 170
g1-A01 209, 211, 213 209, 217, 219, 223, 230 209, 234, 241, 245, 256
g1-E03 233, 239, 241, 243, 247, 254, 262 223, 230, 233, 243 228, 230, 233, 236, 280
g1-K04 270, 284, 286, 292, 294, 298, 300 288, 300 284, 286, 292, 294, 296, 300, 302
E4D03 200, 202, 204, 206, 208, 212, 214, 218, 220, 226 179, 198, 202, 208, 210 170, 176, 179, 184

П р и м е ч а н и е. Полужирным шрифтом выделены аллели, характерные только для сортов смородины красной 
(Ribes rubrum) и крыжовника обыкновенного (Ribes uva-crispa).

Число аллелей, встречавшихся только у сортов смородины красной и крыжовника обыкно
венного, варьировалось от 1 (локусы g2-G12, g1-M0) до 5 (локус E4D03).  Cреднее количество ал
лелей на локус для сортов смородины красной составило 3,9, для сортов крыжовника обыкновен-
ного – 5,5. При этом сгруппированы вместе характеризующиеся наименьшим генетическим рас-
стоянием сорта смородины красной Ютерборгская и Голландская красная, Смольяниновская  
и Белая Потапенко (см. рис. 1). Первая группа сортов имеет голландское происхождение, исход-
ные родительские формы не известны. Из структуры дендрограммы можно предположить, что  
в их создании принимали участие близкие генотипы. Сорт Белая Потапенко произошел от скре-
щивания сортов Красный крест и Красная сибирячка, сорт Смольяниновская получен в резуль-
тате межсортовых скрещиваний (исходные формы не известны). Отличительной особенностью 
является то, что оба сорта имеют белый цвет ягод. На большом генетическом расстоянии от 
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культурных сортов смородины черной находятся смородина альпийская (Ribes alpinum), смороди-
на золотистая (Ribes aureum) и йошта (Ribes × nidigrolaria), которые имеют уникальный состав 
аллелей по исследованным локусам. Разделение образцов рода Ribes на различные кластеры отме-
чалось и в работах исследователей, изучавших европейские сорта. В работе Cavanna с соавт. [17] 

Рис. 2.  Дендрограмма генетического сходства представителей рода Ribes,  
построенная на основе результатов SSR-анализа 

Fig. 2. Dendrogram of genetic similarity of Ribes representatives, built on the basis of the results of SSR-analysis 
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показано расположение сортов смородины черной и смородины красной в разных кластерах на 
дендрограмме генетического сходства. Однако сорта крыжовника Rokula, Invicta, Jonova в дан-
ном исследовании объединены вместе с сортами смородины черной и могут быть выделены 
только на уровне подкластера. Исследование европейских сортов смородины черной, смородины 
красной и йошты выявило генетическую близость смородины черной и йошты, что говорит  
о преобладании у последней генома смородины черной. Сорта же смородины красной располо-
жены на большом генетическом расстоянии и выделяются в отдельный кластер [22]. В исследо-
вании не изучалось участие сортов крыжовника. В представленном исследовании проведен 
сравнительный анализ представителей 6 видов Ribes. Показано, что образцы, относящиеся к раз-
ным видам, формируют отдельные кластеры. При этом генетические расстояния между видами 
больше, чем внутривидовые. Генетически наиболее близки смородине черной йошта, смородина 
золотистая, смородина альпийская. На большем генетическом расстоянии находится смородина 
красная. Сорта крыжовника формируют кластер, наиболее отдаленный от видов смородины.

В целом культурные сорта смородины красной и крыжовника, выращиваемые в Республике 
Беларусь, характеризуются таким же высоким генетическим разнообразием, как и сорта сморо-
дины черной [29]. Коэффициенты попарного генетического сходства между ними варьировались 
от 0,08 до 0,64. Высокое генетическое разнообразие отмечено и для  сортов европейской и рос-
сийской селекции [15, 17, 18]. Вместе с тем  для представителей видов Ribes характерна высокая 
гомология отдельных областей генома, что позволяет использовать для их анализа и идентифи-
кации единый набор SSR-маркеров.

Заключение. С помощью 8 SSR-маркеров изучено генетическое разнообразие 86 представи-
телей рода Ribes, выращиваемых в Республике Беларусь. Полученные результаты демонстриру-
ют, что исследованные сорта смородины черной, смородины красной и крыжовника обыкновен-
ного характеризуются достаточно высоким разнообразием аллелей локусов микросателлитных 
последовательностей. Определено, что среднее количество аллелей на локус среди 86 образцов 
составило 12,1, а среднее количество уникальных генотипов в расчете на маркер – 26,4. Значение 
дискриминационной силы для всех маркеров высокое (в среднем – 0,8). На основании анализа 
полиморфизма SSR-локусов сформирован набор из 8 маркеров, позволяющий проводить генети-
ческую идентификацию генотипов представителей рода Ribes. Маркеры  охватывают различные 
участки генома Ribes и расположены на разных хромосомах. При выборе набора учтен уровень 
информативности каждого маркера, частота встречаемости аллелей, выявляемых данным набо-
ром маркеров у сортов, а также удобство визуализации и анализа продуктов амплификации. 
Метод SSR-анализа с использованием указанного набора маркеров может успешно применяться 
для идентификации смородины черной, смородины красной и крыжовника обыкновенного на 
молекулярном уровне. 
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