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АННОТАЦИЯ

Исследование самонесовместимости у черешни является актуальной научной проблемой, имеющей огромное 
практическое значение, обусловленное необходимостью подбора оптимальных сортов-опылителей и сортовых схем 
при закладке промышленных насаждений. По этой причине основной задачей нашего исследования являлась моле-
кулярно-генетическая идентификация аллелей гена самонесовместимости (S-гена) районированных сортов череш-
ни. Для решения данной задачи использовали консенсусные праймерные пары PaConsI и PaConsII, а также аллель-
специфичные ДНК-маркеры для дополнительного подтверждения. Установлен аллельный состав S-гена у 14 райони-
рованных сортов черешни, представленный 7 аллелями из 33 известных. Для сортов Белiца, Овстуженка, Северная, 
Гронковая, Медуница и Тютчевка аллельный состав определен частично, возможно эти сорта несут малораспро-
страненные аллели. Оценены частоты встречаемости S-аллелей; установлено, что среди изученных сортов черешни 
наиболее распространены аллели S3, S6 и S5. Сорта черешни, для которых установлен полный аллельный состав 
S-гена, распределены по группам самонесовместимости и отнесены к восьми группам. Наиболее многочисленной 
является VII группа (аллели S3S5), представленная 5 сортами. 

Полученные данные об аллельном составе S-гена и распределении сортов по группам несовместимости будут 
использованы в селекционной работе и при планировании промышленных насаждений черешни.

Ключевые слова: S-аллели, S-ген, консенсусные и аллель-специфичные маркеры, самонесовместимость сортов 
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ВВЕДЕНИЕ

Подбор опылителей при закладке насаждений в плодоводстве и родительских пар при ги-
бридизации в селекции тесно связан с проблемой самонесовместимости. Исследование само-
несовместимости, предотвращающей самоопыление у перекрестноопыляемых видов, – одна из 
важных фундаментальных научных проблем в генетике как плодовых, так и других культурных 
растений. В связи с ростом сортимента плодовых культур данная проблема становится все более 
актуальной и значимой.

Черешня является типичным энтомофильным (опыляемым насекомыми) растением. В основ-
ной массе сорта являются самобесплодными, что не обеспечивает полной реализации их потен-
циала продуктивности. Установлено, что генетической основой стерильности при перекрестном 
опылении является ген самонесовместимости S, представленный множественными аллелями 
(S1, S2, S3 и т. д.). В основе механизма его работы лежит взаимодействие специфичных фермен-
тов S-рибонуклеаз тканей пестика с компонентами пыльцевых зерен. При совпадении S-аллелей 
в тканях пестика цветка и пыльцевой трубки происходит торможение и остановка роста послед-
ней, обусловленное воздействием специфичной для пестика S-рибонуклеазы, завязывание не 
происходит [1–3]. Полная совместимость сортов черешни происходит, когда оба S-аллеля роди-
тельских форм различаются, что обеспечивает максимальное завязывание плодов.

Высокая востребованность плодов черешни на рынке, обусловленная вкусовыми качествами 
и богатым биохимическим составом ягод, растущий интерес производственников к закладке на-
саждений обусловили проведение исследований по изучению биологических особенностей опы-
ления и оплодотворения черешни и выделение лучших сортов-опылителей. 

Ранее изучение совместимости черешни проводилось на небольшом наборе сортов путем 
оценки фертильности и жизнеспособности пыльцы в лабораторных условиях, а также непо-
средственно при помощи скрещиваний и тестов роста пыльцевых трубок в полевых условиях. 
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Однако результаты определения совместимости сортов по данной методике во многом зависят 
от факторов окружающей среды, что для обеспечения надежности идентификации S-аллелей 
требует повторения исследований в годы с разными погодными условиями, что занимает много 
времени и требует значительных затрат труда. Для объективного определения аллельного соста-
ва S-гена сегодня активно используются методы молекулярной генетики, в частности генетиче-
ские маркеры, что позволяет быстро получить объективную информацию об аллельном составе 
S-гена сортов и выявлять их заведомо совместимые и несовместимые комбинации. 

С развитием молекулярно-генетических методов в изучении самонесовместимости черешни 
достигнуты значительные успехи [3, 4]. Особенности структуры S-гена, связанные с наличием 
варьирующих по размерам интронов у разных аллелей и консервативных областей, позволили 
ученым разработать две пары консенсусных праймеров PaConsI и PaConsII для первого и второ-
го интронов соответственно [5]. Наряду с консенсусными маркерами для S-гена черешни были 
созданы аллель-специфичные праймерные пары для аллелей S1–S16 [5, 6], что позволяет уточ-
нять и подтверждать результаты, полученные с использованием консенсусных маркеров [5, 6]. 
Наличие ДНК-маркеров, позволяющих точно идентифицировать аллели S-гена, дало возмож-
ность выполнить ряд исследований для изучения аллельного разнообразия S-гена.

Развитие молекулярно-генетических методов определения совместимости черешни при опы-
лении стимулировало активное генотипирование и группирование сортов по признаку совмести-
мости или несовместимости на основе данных ДНК-анализа. В ряде зарубежных стран S-аллели 
определены для каждого сорта черешни, что значительно облегчает подбор сортов-опылителей 
при закладке интенсивных насаждений. Так, были проанализированы около 70 сортов черешни 
США и Канады [4]. Определили частоту встречаемости аллелей и выделили основные группы 
самонесовместимости [7]. Похожую, но несколько меньшую по масштабам работу выполнили 
в Хорватии и Турции [8]. Аналогичные исследования проводят по генетическим коллекциям че-
решни в различных странах [9–12].

В настоящее время выявлено 33 аллеля S-гена, у черешни наиболее распространенными яв-
ляются только 13 (S1–S7, S9, S10, S12–S14, S16), тогда как остальные встречаются редко. Частота 
встречаемости тех или иных аллелей зависит от географического происхождения сортов [4]. 
Редкие аллели распространены у дикорастущих форм черешни, местных сортов и сортов из 
стран, относящихся к центру происхождения этого вида (например, Турция, Иран) [4, 13].

Проблема идентификации S-аллелей актуальна для черешни, так как информация об их ком-
бинациях у сортов данной культуры – основа для прогнозирования качества перекрестного опы-
ления и, соответственно, подбора эффективных сортов-опылителей. Кроме того, данные об ал-
лельном составе S-гена могут быть использованы для идентификации генотипов и составления 
генетических паспортов сортов.

Научные исследования по данному вопросу в Беларуси не проводились, к тому же ранее раз-
работанные рекомендации не охватывают современный сортимент и не могут считаться доста-
точно объективными.

Цель исследования – провести молекулярно-генетическую идентификацию аллелей S-гена 
у районированных сортов черешни РУП «Институт плодоводства» и выяснить их принадлеж-
ность к группам перекрестной несовместимости.

ОБЪЕКТЫ, УСЛОВИЯ И МЕТОДЫ ИССЛЕДОВАНИЙ

Объектами исследований являлись 20 районированных сортов черешни – источники хозяй-
ственно ценных признаков: 

Антарес, Минчанка, Регула, Таврическая – источники крупноплодности и плотной мякоти 
(бигарро) плодов;

Витязь, Гасцинец, Гронковая, Ипуть, Красная плотная, Мария, Медуница, Народная, Наслаж
дение, Овстуженка, Северная, Соперница, Сюбаровская, Тютчевка – источники зимостойкости;

Белiца – источник раннего срока созревания плодов;
Красавица – источник высоких вкусовых качеств плодов.
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Экстракцию ДНК проводили из молодых листьев методом СТАВ. Определение концентра-
ции ДНК в выделенных пробах осуществляли на спектрофотометре Implen P330. Для проведе-
ния идентификации S-аллелей использовали консенсусные праймерные пары PaConsI и PaConsII 
и аллель-специфичные ДНК-маркеры [5, 6]. Праймеры синтезированы компанией «Праймтех» 
(Беларусь).

В состав ПЦР-смеси с конечным объемом 12,5 µl входили: 6,25 µl Quick-Load TAQ 2X Master 
Mix, 10 мкМ каждого праймера, 0,5  µl ДНК-матрица (50 мкг/мкл), смесь доводили до объема 
12,5 µl Milli-Q-водой. 

Амплификацию с праймерами PaConsI и PaConsII проводили в следующих условиях: I этап, 
1 цикл: 94 °С – 2 мин; II этап, 35 циклов: 94 °С – 30 с, 55 °С (PaConsI) и 54 °С (PaConsII) – 60 с,  
72 °С – 45 с (PaConsI) и 2 мин (PaConsII); III этап, 72 °С – 5 мин. 

ПЦР-амплификацию с аллель-специфичными праймерами осуществляли в следующих усло-
виях: I этап, 1 цикл: 94 °С – 2 мин; II этап, 35 циклов: 94 °С – 30 с, 50–62 °С – 60 с, 72 °С – 1 мин; 
III этап, 72 °С – 5 мин. ПЦР проводили на термоциклере C1000 Touch Thermal Cycler BioRad.

Элетрофоретический анализ продуктов ПЦР выполняли в 1,5–2,0%-ном агарозном геле 
0,5×  ТВЕ-буфере, гель был окрашен с добавлением бромида этидия и визуализирован под 
ультрафиолетовым излучением с использованием системы документации геля Bio-Rad.

РЕЗУЛЬТАТЫ ИССЛЕДОВАНИЙ И ИХ ОБСУЖДЕНИЕ

На первом этапе идентификации аллелей S-гена у районированного сортимента черешни 
с использованием консенсусных праймеров PaConsI и PaConsII были определены отдельные ал-
лели, а также их группы (рис. 1). 

Рис. 1. Электрофоретические профили при амплификации с консенсусными праймерами: а – PaConsI; б – PaConsII. 
М – маркер GeneRuler 50 bp (а), 100 bp (б):  

1 – Антарес; 2 – Белiца; 3 – Витязь; 4 – Гасцинец; 5 – Гронковая; 6 – Ипуть; 7 – Красавица; 8 – Красная плотная;  
9 – Мария; 10 – Медуница; 11 – Минчанка; 12 – Народная; 13 – Наслаждение; 14 – Овстуженка; 15 – Регула;  

16 – Северная

Для подтверждения и более точной идентификации аллелей от S1 до S16 была проведена ПЦР 
с использованием специфических праймеров. Размеры ДНК-фрагментов, полученных с помощью 
консенсусных и специфических праймеров, соответствовали размеру фрагментов, характеризую-
щих S-аллели согласно T. Sonneveld с соавт. [5, 6]. 
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Сопоставление и анализ полученных данных позволили нам идентифицировать у райониро-
ванных сортов черешни 7 S-аллелей из 33 известных: S1, S3–S6, S9, S13. Аллели S2, S7, S10, S12, S14 
и S16 не обнаружены. Для 14 сортов S-аллельный состав установлен полностью, для 6 – опреде-
лен только один аллель. В генотипах исследованных нами 20 районированных сортов черешни 
доминируют аллели в ряду S3 (35 %), S6 (20  %) и S5 (15 %). Аллель S3 также является наибо-
лее распространенным в мировом генофонде черешни. Аллель S9 выявлен у трех сортов (7,5 %). 
К аллелям с частотой распространения до 2,5 % отнесены S1, S4 и S13. Аллель S13 встречался 
с частотой от 2 до 5 % у сортов черешни из Западной Европы, а также у итальянских (Сицилия), 
венгерских и греческих сортов [14–16] (рис. 2). 

Рис. 2. Встречаемость аллелей S-гена у районированных сортов черешни

Анализ литературных источников показал, что в украинских сортах и формах черешни до-
минируют аллели в ряду S9 (21,5 %), S5 (17,7 %), S3 (15,2 %), S6 (13,9 %), S1 (11,4 %) и S4 (8,9 %) [17]. 
Аллель S5 встречался с низкой частотой (от 2,5 до 7,0 %) в итальянских, шведских, венгерских, 
греческих, турецких и хорватских сортах [8, 15, 16, 18–20]. Аллель S5 отсутствовал в бельгийской 
дикой черешне и испанских местных сортах черешни [21–23], но часто наблюдался у черешен из 
Латвии [18]. Эти результаты свидетельствуют о том, что сорта черешни из Восточной Европы 
характеризуются высокой частотой встречаемости аллеля S5. Аллель S9 довольно редко встреча-
ется среди западноевропейских сортов черешни. Высокая частота аллелей S5 и S9 в украинских 
сортах черешни существенно отличает эти сорта от происходящих из других регионов Европы. 

Для сортов Белiца, Овстуженка, Северная, Гронковая, Медуница и Тютчевка аллельный 
состав определен частично, возможно эти сорта несут редкие, малораспространенные аллели, 
ДНК-маркеры для которых отсутствовали в использованных нами наборах. Необходим допол-
нительный анализ данных сортов по аллель-специфичным маркерам, чтобы установить второй 
аллель.

Однако для объективной оценки соответствия частот встречаемости анализируемых аллелей 
у сортов отечественной селекции и сортов зарубежного генофонда данной культуры необходи-
мо выполнение ДНК-анализа значительно большей выборки генотипов. В настоящее время вы-
полняется данная работа, по результатам которой будут определены комбинации аллелей гена 
самонесовместимости у остальных сортов черешни отечественной селекции и коллекционных 
зарубежных сортов. 

Изученные сорта черешни, для которых установлен полный аллельный состав S-гена, были 
отнесены к восьми группам самонесовместимости (см. таблицу). 

Наиболее многочисленной является VII группа (аллели S3S5), включающая 5 сортов 
(Гасцинец, Красавица, Наслаждение, Регула, Соперница), а также группа VI (аллели S3S6) – 
3  сорта (Красная плотная, Народная, Сюбаровская) (см. таблицу, рис. 3). Выделены группы, 
представленные одним сортом: II (аллели S1S3) – Мария, XVI (аллели S3S9) – Витязь, XIX (аллели 
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S3S13) – Ипуть, XVII (аллели S4S6) – Таврическая, XXXVII (аллели S5S9) – Антарес, X (аллели 
S6S9) – Минчанка. 

Рис. 3. Распределение районированных сортов черешни по группам самонесовместимости

Анализ районированного сортимента черешни по генетическому происхождению показал, 
что при их создании был использован небольшой набор родительских форм. Так, сорт Красная 
плотная привлекался в качестве исходной формы для создания 6 районированных сортов, 
Победа, Уголек, Валерий Чкалов, Ленинградская черная – 3  сортов. Для получения большего 
разнообразия S-аллелей в генотипах новых сортов следует привлекать исходные формы с вы-
сокой вариабельностью аллельного состава гена самонесовместимости. Это обуславливает не-
обходимость выбора в качестве объектов исследования также и сортов зарубежной селекции, 

Распределение районированных сортов черешни по группам самонесовместимости на основе их S-генотипа

Сорт Происхождение S-генотип ГСН* Страна-оригинатор

Полный аллельный состав S-локуса
Антарес Аэлита св. оп. S5S9 XXXVII Беларусь
Витязь Красная плотная × Валерий Чкалов S3S9 XVI Беларусь
Гасцинец Красная плотная × Аэлита S3S5 VII Беларусь
Ипуть (Ленинградская черная × Победа) × сеянец Гоше черной S3S13 XIX Россия
Красавица Красавица Огайо св. оп. S3S5 VII Беларусь
Красная плотная Козловская св. оп. S3S6 VI Россия
Мария Народная × Валерий Чкалов S1S3 II Беларусь
Минчанка Красная плотная × Уголек S6S9 X Беларусь
Народная Черешня Пашкевича × смесь пыльцы черешни S3S6 VI Беларусь
Наслаждение Красная плотная × Уголек S3S5 VII Беларусь
Регула Донецкая красавица св. оп. S3S5 VII Беларусь
Соперница Красная плотная × (Валерий Чкалов + Уголек) S3S5 VII Беларусь
Сюбаровская Северная × Победа S3S6 VI Беларусь
Таврическая Не установлено S4S6 XVII Украина

Частичный аллельный состав S-локуса
Белiца Медуница × Ипуть S3Sх – Беларусь
Овстуженка Компактная Веньяминова × Ленинградская черная S3Sх – Россия
Северная Сеянец свободного опыления сортов черешни S3Sх – Беларусь
Гронковая Северная × смесь пыльцы черешни S6Sх – Беларусь
Медуница Народная × Ярославна S6Sх – Беларусь
Тютчевка (Ленинградская черная × Победа) × Красная плотная S6Sх – Россия

*ГСН – группа самонесовместимости.
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имеющих принципиально другое генетическое происхождение, что может позволить повысить 
вероятность обнаружения новых S-аллелей и их комбинаций.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

По результатам проведенной идентификации аллельного состава S-гена самонесовместимо-
сти у 20 районированных сортов черешни выявлено 7 аллелей из 33 известных. Наиболее распро-
страненным аллелем является S3 (35 %), который выявлен у 14 сортов, S6 (20 %) и S5 (15 %), иден-
тифицированные у 8 и 6 сортов соответственно. Сорта с полным аллельным составом отнесены 
к восьми группам самонесовместимости. Наиболее многочисленной является VII группа (алле-
ли S3S5), которая включает 5 сортов – Гасцинец, Красавица, Наслаждение, Регула, Соперница. 
Для выявления полного аллельного состава S-локуса сортов отечественной селекции (Белiца, 
Овстуженка, Северная, Гронковая, Медуница, Тютчевка), установления перекрестной совмести-
мости и лучших опылителей необходимо дополнительное проведение ПЦР-анализа по другим 
S-аллелям. 

Идентификация аллельных комбинаций S-гена позволит сформировать совместимые группы 
сортов, что обусловит эффективный выбор сортов-опылителей при закладке насаждений данной 
культуры, обеспечивающий максимальную реализацию потенциала плодоношения сорта, а так-
же при формировании родительских пар при гибридизации для получения наибольшего количе-
ства гибридного потомства. 
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APPLICATION OF MOLECULAR GENETIC ANALYSIS FOR IDENTIFICATION  
OF SELF-INCOMPATIBILITY ALLELES IN SWEET CHERRY CULTIVARS IN BELARUS

T. A. GASHENKO, I. G. POLUBYATKO, YU. G. KONDRATENOK, A. A. TARANOV

Abstract

The study of self-incompatibility in sweet cherry is a relevant scientific issue with significant practical importance, 
primarily due to the necessity of selecting optimal pollinizer cultivars and designing effective orchard planting schemes. 
Therefore, the main objective of this research was the molecular-genetic identification of self-incompatibility gene (S-gene) 
alleles in zoned sweet cherry cultivars. To achieve this, consensus primer pairs PaConsI and PaConsII, as well as allele-spe-
cific DNA markers, were used for additional confirmation. The S-gene allele composition was determined for 14 zoned 
sweet cherry cultivars, with seven alleles identified out of the 33 known. For the cultivars Belitsa, Ovstuzhenka, Severnaya, 
Gronkovaya, Medunitsa, and Tyutchevka, only partial allele composition was established, suggesting the presence of rare 
alleles. Allele frequencies were assessed, revealing that S3, S6, and S5 are the most common among the studied cultivars. 
Cultivars with fully identified S-gene alleles were grouped into self-incompatibility groups, resulting in eight distinct groups. 
The largest was Group VII (alleles S3S5), represented by five cultivars.

The data obtained on the S-gene allele composition and the grouping of cultivars by incompatibility types will be used in 
breeding programs and for planning commercial sweet cherry orchards.

Keywords: S-alleles, S-gene, consensus and allele-specific markers, self-incompatibility in sweet cherry, Belarus.
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