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Аннотация. Виноград – одна из самых распространенных сельскохозяйственных культур в мире. В настоящее 
время наиболее точным методом для изучения генофонда растений считается анализ генотипов на уровне ДНК. 
Дикорастущие формы и древние сорта различных регионов виноградарства – актуальные объекты исследова-
ний в данной области. Целью работы было изучение популяции дикорастущего винограда, произрастающей 
на территории заповедника «Утриш» на Черноморском побережье Краснодарского края. Территория заповед-
ника представляет интерес для подобного рода исследований, так как является местом древних поселений, а 
экологические условия пригодны для произрастания диких форм винограда. В процессе обследования тер-
ритории обнаружено 24 образца дикорастущего винограда, которые были описаны по основным морфологи-
ческим характеристикам и проанализированы молекулярно-генетическим методом. Найденные формы гено-
типированы с помощью 15 ДНК-маркеров, в том числе девяти общепринятых для ДНК-паспортизации сортов 
винограда (VVS2, VVMD5, VVMD7, VVMD25, VVMD27, VVMD28, VVMD32, VrZAG62, VrZAG79) и маркера VVIb23, 
позволяющего определять обоеполые и двудомные формы. Статистическая обработка данных полиморфизма 
микросателлитных локусов выполнена в программе GenAlEx 6.5. Генетические взаимосвязи исследуемых форм 
винограда оценивали в программе PAST 2.17c. В результате обнаружено, что образцы характеризуются мор-
фологическим и генетическим полиморфизмом. Количество идентифицированных аллелей в выборке варьи
ровало от 5 до 18 и составило в среднем 8 аллелей на локус. Проведение статистической обработки данных 
ДНК-анализа позволило выявить две генетически различные популяции среди обнаруженных дикорастущих 
форм. Оценено генетическое сходство найденных форм с некоторыми аборигенными сортами географически 
близких регионов виноградарства, подвойными сортами и представителями Vitis sylvestris с других территорий. 
Одна из обнаруженных в заповеднике «Утриш» популяций близка к ряду генотипов V. sylvestris, ДНК-профили 
которых представлены в международной базе данных Vitis International Variety Catalogue.
Ключевые слова: дикорастущие формы винограда; Vitis sylvestris; ДНК-профилирование; генетический поли-
морфизм; SSR-локусы.
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Abstract. Grapes are one of the most common agricultural crops in the world. Currently, the analysis of genotypes 
directly at the DNA level is considered to be the most accurate method for studying the plant gene pool. The study 
of wild vines and ancient varieties in various regions of viticulture is an important direction of research in this field. 
The purpose of this work was to study the population of wild grapes growing on the territory of the Utrish Nature 
Reserve on the Black Sea coast of Krasnodar Region. The territory of the reserve is of interest as it is a site of ancient 
settlements, and the environmental conditions are suitable for the growth of wild grapes. During the survey of the 
territory, 24 samples of wild grapes were found, which were described according to the main morphological charac
teristics and analyzed by the molecular genetic method. The found vines were genotyped using 15 DNA markers, 
including nine commonly used for DNA fingerprinting (VVS2, VVMD5, VVMD7, VVMD25, VVMD27, VVMD28, VVMD32, 
VrZAG62, VrZAG79) and VVIb23, which allows determining hermaphrodite and dioecious vines. Statistical processing 
of microsatellite loci polymorphism data was carried out using the GenAlEx 6.5 program. The genetic relationships of 
the studied vines were evaluated using the PAST 2.17c program. The samples were found to be morphologically and 

© Ильницкая Е.Т., Макаркина М.В., Горбунов И.В., Степанов И.В., Козина Т.Д., Кожевников Е.А., Котляр В.К., 2023

Контент доступен под лицензией Creative Commons Attribution 4.0

ГЕНЕТИКА И СЕЛЕКЦИЯ РАСТЕНИЙ
Оригинальное исследование / Original article

Вавиловский журнал генетики и селекции. 2023;27(4):316-322
DOI 10.18699/VJGB-23-38

Перевод на английский язык  https://vavilov.elpub.ru/jour

http://vavilov.elpub.ru/jour


Генетическая структура популяции  
дикорастущих форм винограда заповедника «Утриш»

Е.Т. Ильницкая, М.В. Макаркина, И.В. Горбунов 
И.В. Степанов, Т.Д. Козина, Е.А. Кожевников, В.К. Котляр

2023
27 • 4

317ГЕНЕТИКА И СЕЛЕКЦИЯ РАСТЕНИЙ / PLANT GENETICS AND BREEDING

genetically polymorphic. The number of alleles identified in the sample varied from 5 to 18 and averaged 8 alleles per 
locus. Statistical processing of DNA analysis data made it possible to identify two genetically different populations 
among the wild discovered vines. An assessment of genetic similarity of the found vines with some local varieties 
of geographically close viticulture regions, rootstocks and representatives of Vitis sylvestris from other territories was 
made. One of the populations found in the Utrish Nature Reserve is close to a number of V. sylvestris genotypes, the 
DNA profiles of which are presented in the Vitis International Variety Catalogue.
Key words: wild-growing vines; Vitis sylvestris; DNA profiling; genetic polymorphism; SSR loci.

For citation: Ilnitskaya E.T., Makarkina M.V., Gorbunov I.V., Stepanov I.V., Kozina T.D., Kozhevnikov E.A., Kotlyar V.K. 
Genetic structure of the population of wild-growing vines of the Utrish Nature Reserve. Vavilovskii Zhurnal Genetiki 
i Selektsii = Vavilov Journal of Genetics and Breeding. 2023;27(4):316-322. DOI 10.18699/VJGB-23-38

Введение
Виноград – одна из самых распространенных сельскохо-
зяйственных культур в мире. Наиболее значимым как в 
экономическом, так и в социально-историческом плане 
является вид Vitis vinifera L. Этот вид рода Vitis L. (сем. 
Vitaceae), происходящий из Евразии, предположительно 
появился около 65 млн лет назад (This et al., 2006). В на-
стоящее время в пределах вида выделяют два подвида: 
V. vinifera L. subsp. sylvestris (Gmel.) Hegi, который вклю-
чает дикие популяции, и V. vinifera subsp. sativa (DC.) Hegi 
(или subsp. vinifera), к которому относят культурные сорта.

Дикие и культурные формы различаются рядом при-
знаков, включая и репродуктивную биологию: дикий ви
ноград двудомен и перекрестно опыляется, тогда как куль
тивируемая лоза в большинстве случаев гермафродит и 
способна к самоопылению. Одомашнивание винограда, 
которое произошло примерно 8 тыс. лет назад, тесно свя
зывают с возникновением виноделия, хотя до сих пор до-
стоверно не известно, какой из процессов предшествовал 
другому. Первоначальными центрами одомашнивания 
V. vinifera принято считать Ближний Восток и Кавказ. Са
мые ранние свидетельства производства вина периода 
7400–7000 лет до нашей эры обнаружены в Иране (McGo
vern, 2004). Семена одомашненного винограда возрастом 
~8000 лет были найдены также в Грузии и Турции. Тем не 
менее обнаруженные в Западной Европе остатки семян, 
относящиеся к периоду неолита, тоже предполагают экс-
плуатацию винограда в то время, а остатки семян диких 
форм были найдены на стоянках людей бронзового века 
во Франции (This et al., 2006).

Дикорастущие популяции винограда сейчас представ-
лены одичалыми лозами культурных сортов V. vinifera и 
диким подвидом. Изучение дикорастущих форм винограда 
в древних регионах возделывания этой культуры активно 
ведется в последние годы на молекулярно-генетическом 
уровне (Doulati-Baneh et al., 2015; Гориславец и др., 2017; 
De Michele et al., 2019; Margaryan et al., 2019; Cunha et 
al., 2020; Zdunić et al., 2020; Kupe et al., 2021; Lukšić et 
al., 2022).

Анализ местного генофонда различных регионов вино-
градарства (включая аборигенные сорта и дикорастущие 
экземпляры) на уровне ДНК дает возможность более пол
но оценить генетическое разнообразие сортов и форм, вы- 
явить более близкие и отдаленные генотипы. Дикие фор
мы сельскохозяйственных культур также значимы для 
селекции как уникальные источники генетической измен
чивости (Ellstrand et al., 2010).

Территория заповедника «Утриш» на Черноморском 
побережье Краснодарского края вызывает интерес для 

подобного рода исследований, так как является местом 
древних поселений, а экологические условия террито-
рии пригодны для произрастания диких форм винограда 
(Чернодубов, Руденок, 2015).

Материалы и методы
Экспедиционные исследования по поиску дикорастущих 
форм винограда, изучению экологических условий их 
произрастания и морфобиологических особенностей про
водили в течение трех лет (2019–2021) на территории за
поведника «Утриш» (Краснодарский край). Заповедник 
расположен в северо-западной части Черноморского по-
бережья Западного Кавказа, на полуострове Абрау. Климат 
субсредиземноморский, умеренно теплый. 

Для молекулярно-генетического анализа было отобрано 
24 образца дикорастущего винограда. ДНК выделяли из 
апикальных частей побегов виноградных растений мето-
дом на основе использования ЦТАБ (цитилтриметилам-
моний бромид) (Rogers, Bendich, 1985). 

Генотипирование выполнено по 15 микросателлитным 
локусам, девять из которых являются стандартными для 
ДНК-паспортизации сортов винограда (VVS2, VVMD5, 
VVMD7, VVMD25, VVMD27, VVMD28, VVMD32, 
VrZAG62, VrZAG79) (This et al., 2004; This, 2007). Так-
же в работу включили ДНК-маркеры, сцепленные с  ге
нами устойчивости к патогенам винограда  – милдью: 
UDV305, UDV737 (Rpv3) и GF09-46 (Rpv10), и оидиуму: 
ScORGF15-02 (Ren3), CenGen6 (Ren9) (Di Gaspero et al., 
2012; Schwander et al., 2012; van Heerden et al., 2014; Zend
ler et al., 2017). Все найденные образцы дополнительно 
были проанализированы маркером VVIb23, позволяющим 
выявлять обоеполые и двудомные формы (Merdinoglu et 
al., 2005; Riaz et al., 2013).

Полимеразную цепную реакцию (ПЦР) проводили с ис-
пользованием прибора  Eppendorf  MasterCycler  nexus GX2 
(Германия) по следующей схеме: 10  с при +95  °С (на-
чальная денатурация); 35 циклов: отжиг праймеров 30 с 
при +55  °С для VVS2, VVMD5, VVMD7, VVMD27, 
UDV305, UDV737, CenGen6, VVIb23, при +58  °С  для 
VrZAG62, VrZAG79, ScORGF15-02, при +60  °С  для 
VVMD25, VVMD28, VVMD32, GF09-46, 30 с при +72 °С 
(элонгация); завершающий цикл  – 15  мин при +72  °С. 
ПЦР-смесь общим объемом 20 мкл содержала: 50 нг ге-
номной ДНК, 1.5 единицы Taq-полимеразы, 1х буфер для 
Taq-полимеразы с сульфатом аммония и магнием, 2 мМ 
MgCl2, по 0.2 мM каждого dNTP (дезоксинуклеотидтри-
фосфаты) («СибЭнзим-М», Москва) и 200 мкМ каждого 
из праймеров (ООО «Синтол», Москва). Результаты ви-
зуализировали методом капиллярного электрофореза  с 
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помощью генетического анализатора «Нанофор 05» (Ин
ститут аналитического приборостроения РАН, Санкт-
Петербург, Россия) и специального встроенного пакета  
программ.

В качестве референсных генотипов использовали ДНК 
сортов: Pinot noir (для маркеров VVS2, VVMD5, VVMD7, 
VVMD25, VVMD27, VVMD28, VVMD32, VrZAG62, 
VrZAG79), Саперави северный (GF09-46), Villard blanc 
(UDV305, UDV737), Regent (ScORGF15-02, CenGen6), 
Кишмиш Ваткана (VVIb23), так как аллельный состав в 
ДНК данных сортов по анализируемым локусам известен.

Статистическую обработку данных полиморфизма 
микросателлитных локусов проводили в программе 
GenAlEx 6.5 (Peakall, Smouse, 2012). Генетические взаи-
мосвязи форм винограда оценивали с помощью програм-
мы PAST 2.17c с применением метода главных координат 
(PCoA) (Hammer et al., 2001).

Для анализа генетического сходства исследуемых ди-
корастущих образцов с аборигенным генофондом вино-
града в работу включили выборку ДНК-профилей сортов 
по девяти стандартным SSR-локусам из международной 
базы данных Vitis International Variety Catalogue (VIVC), 
которые относят к аборигенным формам Дагестана (Рес
публика Дагестан, РФ), Дона (Ростовская область, РФ), 
Грузии, Крыма (Республика Крым, РФ), а также к под-
войным сортам винограда (наибольший вклад в генотип 
которых имеют разные североамериканские виды) и ге
нотипам V. sylvestris из различных географических зон. 
Байесовский анализ проведен в программе Structure 2.3.4 
с 65 генотипами (41 сорт из базы данных VIVC и 24 гено-
типа исследуемых нами форм) со следующими заданными 
параметрами: 500 000 Burn-in period, 500 000 Reps, K=7 
(Pritchard et al., 2000).

Исследование выполнено с использованием приборно
го парка Центра коллективного пользования технологич-
ным оборудованием по направлению «Геномные и пост-
геномные технологии» Северо-Кавказского федерального 
научного центра садоводства, виноградарства, виноделия 
(ФГБНУ СКФНЦСВВ).

Результаты и обсуждение
При обследовании территории заповедника «Утриш» 
обнаружено 24  экземпляра дикорастущего винограда. 
Их описание по основным морфологическим признакам 
приведено в табл. 1.

Отмечен полиморфизм морфологических признаков как 
между популяциями из разных мест сбора образцов, так и 
между растениями внутри условных популяций, обозна
ченных нами согласно местам их произрастания на тер
ритории заповедника. Растения были найдены в локациях 
Атмачева щель (А1–А3), Широкая щель (Ш1–Ш5), Ло
банова щель (Л1–Л6), Водопадная щель (В1–В10) (Горбу-
нов, Лукьянов, 2020; Горбунов и др., 2020). Эколого-гео-
графическая характеристика мест обнаружения растений 
винограда представлена в табл. 2.

При анализе ДНК найденных образцов винограда в 
изученных 15  локусах выявлен разный уровень поли-
морфизма. Количество идентифицированных аллелей 
в выборке варьировало от 5 (VVMD25, VVMD27 и 
GF09- 46) до 18 (UDV305) и составило в среднем 8 алле-

лей на локус (табл. 3). Средняя фактическая гетерозигот-
ность (Ho = 0.664) ниже ожидаемой (He = 0.712). ДНК-
маркерный анализ с использованием VVIb23 показал, 
что все формы являются раздельнополыми. Среди девяти 
микросателлитных локусов, данные о полиморфизме 
которых используют при ДНК паспортизации генотипов 
винограда, наиболее полиморфным оказался VVS2 (опре-
делено 10 аллелей), наименее – VVMD25, VVMD27 (по 
5 типов аллелей) (см. табл. 3).

В работе по изучению разнообразия дикорастущих 
форм винограда Армении была отмечена похожая си-
туация: исследуемая выборка (77 образцов) была также 
наиболее полиморфна по локусу VVS2 – 13 типов аллелей, 
а наименее – по VVMD25 и VVMD27 (выявлено по 5 и 
8 аллелей соответственно) (Margaryan et al., 2019). При 
этом в исследовании (Гориславец и др., 2017), авторы 
которого анализировали крымские дикорастущие формы 
винограда, по локусу VVS2 выявлен наименьший поли-
морфизм – 5 типов аллелей.

При распределении генотипов в пространстве главных 
координат можно выделить группу образцов с террито-
рии Водопадной щели (рис. 1). В целом все образцы из 
этого места локализованы обособленно от других в про-
странстве главных координат, а В1, В2, В3, В4, В9, В10 
образуют отдельную подгруппу. Образцы В6 и В7 имеют 
очень схожие генотипы. Среди других найденных образ-
цов полное совпадение генотипов по пятнадцати локусам 
определено у дикорастущих форм Ш3 и Ш4.

Анализ образцов с использованием ДНК-маркеров, сце-
пленных с генами устойчивости к милдью (Rpv3, Rpv10) 
и оидиуму (Ren3, Ren9), не выявил локусов резистентно
сти в генотипах дикорастущих форм. Указанные ДНК-мар
керы были включены в исследование с целью изучения 
полиморфизма дикорастущих форм по анализируемым ло-
кусам, а также как инструмент для возможного выявления 
одичалых лоз гибридного происхождения. Устойчивость, 
определяемая Ren3, Ren9 и Rpv3, наследуется от севе
роамериканских видов винограда (V. riparia, V. rupestris, 
V. labruska, V. lincecumii), Rpv10 – от V. amurensis.

ДНК профили дикорастущих форм по девяти SSR- ло
кусам, стандартным для идентификации генотипов  ви
нограда, были рассмотрены на предмет совпадения в ка
талоге ДНК паспортов сортов винограда международной 
базы данных VIVC (VIVC, 2022). Совпадений не обна-
ружено. Для анализа генетического сходства были взя
ты ДНК-профили сортов, относящихся к географически 
близким регионам виноградарства, где имеются абори-
генные сорта, часть из которых, возможно, произошла 
от диких форм винограда, произраставших ранее на этих 
территориях. Для сравнения использовали и идентифи-
цированные ДНК-профили генотипов V. sylvestris из раз
ных географических точек (Израиль, Тунис, Франция, 
Армения, Турция), представленные в VIVC. Также в ис-
следование включили группу подвойных сортов сложного 
межвидового происхождения с наибольшей долей гене-
тического вклада североамериканских видов винограда, 
чтобы исключить присутствие среди найденных форм 
одичалых лоз подвойных сортов, которым характерна 
высокая адаптивность к различным абиотическим и био-
тическим стресс-факторам. Для проведения байесовского 
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Таблица 1. Морфологические характеристики дикорастущих форм винограда заповедника «Утриш»

Образец Форма 
верхушки 
молодого 
побега

Паути
нистое  
опушение 
верхушки 
молодого 
побега

Анто
циановая 
окраска 
верхушки 
молодого 
побега

Форма 
листа

Глубина 
верхних 
боковых 
вырезок 
листа

Степень 
открытости  
черешковой 
выемки 
листа

Форма 
зубчиков 
листа

Паути-
нистое 
опушение 
жилок 
нижней 
стороны 
листа

Щети-
нистое 
опушение 
жилок 
нижней 
стороны 
листа

Тип 
цветка

Окраска 
ягоды (без 
налета)

Анто
циановая 
окраска 
мякоти 
ягоды

А1 3 3 5 3 9 2 3 5 3 1 – –

А2 2 5 7 2 9 3 3 3 5 1 – –

А3 3 5 3 3 9 2 3 5 3 – – –

Ш1 2 7 3 3 7 5 5 5 3 – – –

Ш2 3 5 3 4 9 5 5 5 5 – – –

Ш3 2 7 3 4 9 5 5 5 3 4 6 5

Ш4 3 5 5 2 5 3 3 7 5 4 6 3

Ш5 2 7 3 3 7 3 3 7 3 1 – –

Л1 3 5 3 3 5 4 4 7 1 – – –

Л2 4 5 3 4 5 2 5 3 3 – – –

Л3 2 7 5 2 7 2 4 7 5 – – –

Л4 3 5 5 3 9 1 3 5 5 – – –

Л5 3 5 3 1 9 2 4 5 3 – – –

Л6 5 3 3 3 3 1 4 3 1 – – –

В1 3 5 3 3 5 4 4 7 1 – – –

В2 4 5 3 4 5 2 5 3 3 – – –

В3 2 7 3 2 7 2 4 7 5 – – –

В4 3 5 3 3 9 1 3 5 5 – – –

В5 3 5 3 1 9 2 4 5 3 – – –

В6 5 3 3 3 3 1 4 3 1 – 5 3

В7 2 5 3 3 5 2 5 3 3 – 5 3

В8 2 5 3 2 3 2 3 3 3 – 5 3

В9 4 7 3 3 5 4 4 3 1 – 5 3

В10 3 3 3 3 5 2 3 5 1 – 5 3

Примечание. Форма верхушки молодого побега: 2 – слегка открытая; 3 – полуоткрытая; 4 – широко открытая; 5 – полностью открытая. Паутинистое 
опушение верхушки молодого побега: 3 – редкое; 5 – среднее; 7 – густое. Антоциановая окраска верхушки молодого побега: 3 – слабая; 5 – средняя;  
7  – сильная. Форма листа: 1  – сердцевидная; 2  – клиновидная; 3  – пятиугольная; 4  – круглая. Глубина верхних боковых вырезок листа: 3  – мелкие;  
5 – средней глубины; 7 – глубокие; 9 – очень глубокие. Степень открытости черешковой выемки листа: 1 – очень широко открытая; 2 – широко открытая; 
3 – открытая, 4 – слегка открытая; 5 – закрытая. Форма зубчиков листа: 3 – с выпуклыми сторонами; 4 – с выпукло-вогнутыми сторонами; 5 – из прямых 
и выпуклых сторон. Паутинистое опушение жилок нижней стороны листа: 3 – редкое; 5 – среднее; 7 – густое. Щетинистое опушение жилок нижней 
стороны листа: 1 – отсутствует или очень редкое; 3 – редкое; 5 – среднее. Тип цветка: 1 – мужской; 4 – женский. Окраска ягоды (без налета): 5 – темно-
красно-фиолетовая; 6 – сине-черная. Антоциановая окраска мякоти ягоды: 3 – слабая; 5 – средняя. Прочерк – данные отсутствуют.

анализа было использовано количество кластеров, рав-
ное 7 (K = 7). Результаты анализа представлены на рис. 2.

Полученные в ходе анализа данные позволили выявить 
определенные закономерности кластеризации образцов 
относительно их происхождения. К четвертому и пято-
му кластерам в основном отнесены образцы, отобран-
ные среди дикорастущих форм винограда заповедника 
«Утриш». Исключение составляют три генотипа вино-
града подвида Vitis vinifera  L. subsp.  sylvestris (Gmelin) 
(V. sylvestris) – Khedhayria (Тунис) (61), Lambrusque Abba
dia H (Франция) (62) и Sylvestris Dirmstein 2 (64), и або
ригенный грузинский сорт Чхавери (45), относящийся к 
5-му кластеру с вероятностью, не превышающей 50 %. 
Следует отметить, что три изучаемые дикорастущие фор-
мы винограда (5, 8 и 21) не были однозначно отнесены 

к 4-му или 5-му кластеру. В свою очередь кластеры 2, 3 
и 7 включают все аборигенные сорта, представленные в 
исследовании: дагестанского, донского, грузинского и 
крымского происхождения. При этом кластер 7 характе-
рен для трех сортов грузинского происхождения – Алек-
сандроули (40), Мцване Кахури (41) и Ркацители (42); в 
остальных случаях вероятность его вклада в генотипы 
незначительна. За исключением трех вышеуказанных 
сортов, представители аборигенного генофонда распре-
делены между кластерами 2 и 3 с различной степенью 
достоверности. Кластер 6 сформирован рядом генотипов 
подвойных сортов, минорный вклад этого кластера также 
выявлен только у сортов из данной выборки. Кластер 1 
включает некоторые подвойные сорта, часть генотипов 
V. sylvestris и грузинский сорт Саперави (43).
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Таблица 2. Эколого-географическая характеристика местообитаний  
анализируемых дикорастущих форм винограда заповедника «Утриш»

Образцы винограда Рельеф Крутизна склона, 
град.

Экспозиция 
склона

Тип растительности Тип почвы

№ п/п Шифр 

Атмачева щель

1 А1 Низкогорный 3 ЮЗ Дубово-ясеневый лес Коричневая  
карбонатная
каменистая

2 А2

3 А3

Широкая щель

4 Ш1 Низкогорный 5 ЮВ Дубово-ясеневый лес Коричневая  
карбонатная
каменистая

5 Ш2

6 Ш3

7 Ш4

8 Ш5

Лобанова щель

9 Л1 Низкогорный 10 ЮВ Липово-скально- 
дубовый лес

Коричневая  
карбонатная
каменистая

10 Л2

11 Л3

12 Л4

13 Л5

14 Л6

Водопадная щель

15 В1 Низкогорный 20 СВ Пушисто-дубово- 
ясеневый лес

Коричневая  
выщелоченная16 В2

17 В3

18 В4

19 В5

20 В6 35 ЮЗ Фисташково- 
можжевеловое  
редколесье

Коричневая  
карбонатная21 В7

22 В8

23 В9

24 В10

Таблица 3. Характеристика микросателлитных локусов в исследованной выборке из 24 дикорастущих форм винограда 

Локус Na Ne Ho He Локус Na Ne Ho He

VVS2 10.000 7.067 0.917 0.859 VrZAG79 6.000 1.717 0.500 0.418

VVMD5 7.000 2.730 0.583 0.634 UDV305 18.000 8.662 0.542 0.885

VVMD7 8.000 6.508 0.958 0.846 UDV737 7.000 3.740 0.750 0.733

VVMD25 5.000 4.482 0.625 0.777 GF09-46 5.000 3.200 0.708 0.688

VVMD27 5.000 1.775 0.500 0.437 ScORGF15-02 8.000 3.080 0.292 0.675

VVMD28 9.000 3.008 0.583 0.668 CenGen6 10.000 6.436 0.792 0.845

VVMD32 9.000 6.160 0.542 0.838 VVIb23 6.000 2.654 0.750 0.623

VrZAG62 7.000 4.000 0.917 0.750 Среднее 8.000 4.348 0.664 0.712

Примечание. Na – общее число выявленных аллелей; Ne – эффективное число аллелей; Ho – фактическая гетерозиготность; He – ожидаемая гетеро-
зиготность.
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Заключение
Можно заключить, что отобранные в экспедиции образцы 
дикого винограда заповедника «Утриш» представлены 
двумя гипотетическими популяциями, выраженными 
кластерами 4 и 5. Между этими популяциями существуют 
переходные формы. И если первая условная популяция 
(кластер  4) локализована на территории «Водопадная 
щель», то представители второй условной популяции (кла-
стер 5) встречаются во всех точках отбора растительного 
материала. Также установлена генетическая связь между 
второй условной популяцией и некоторыми генотипами 
V. sylvestris и грузинским сортом Чхавери (45), с той или 
иной степенью вероятности входящими в кластер 5.

Таким образом, можно предположить, что по мень-
шей мере часть генотипов, обнаруженных в заповеднике 
«Утриш», близка генотипам подвида V. sylvestris, пред-
ставленным в международной базе данных VIVC. Об-
разцы из условно первой популяции (преимущественная 
локализация – Водопадная щель) генетически отличны 
от других форм и в основном выделены в кластер  4. 
Незначительный вклад кластера 4 отмечен в генотипах 

из генофонда грузинских и крымских местных сортов 
(44 – Цоликоури, 48 – Кефесия), а также в двух образцах 
V. sylvestris (61 – Khedhayria (Тунис), 65 – Sylvestris Gue
muelduer  104-64 (Турция)). Генетический вклад амери-
канских подвойных сортов на популяции дикорастущего 
винограда заповедника «Утриш» не выявлен.
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