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Успех селекционных программ во многом зависит от знания генетического разнообразия 
и родословных сортов растений, что важно для определения родительских пар для скрещивания, 
генотипов ― доноров ценных признаков, внутрисортовой гомогенности. AFLP (amplified fragment 
length polymorphism) ― один из популярных методов детекции геномного полиморфизма и геноти-
пирования образцов, сортов и линий растений. Помимо решения таксономических и филогенети-
ческих проблем, метод AFLP широко используется для определения вариабельности, гомогенности 
и степени интрогрессии и гибридности сортов Solanum tuberosum, реконструкции их родословных, 
а также для поиска маркеров, сцепленных с различными признаками. Несмотря на важность сор-
товой паспортизации и оценки межсортовой геномной вариабельности, в Российской Федерации 
научно-исследовательских работ по молекулярному маркированию генотипов сортов картофеля 
отечественной и зарубежной селекции, возделываемых на территории России, известно немного. 
В представленном исследовании с использованием мультилокусного AFLP-маркирования проведен 
анализ вариабельности ядерного генома у 60 сортов и пяти перспективных селекционных клонов 
картофеля. С помощью праймерных комбинаций Е35/М40 и Е41/М35 было детектировано 218 
AFLP-фрагментов, 189 (86,7 %) из которых оказались полиморфными и 19 ― уникальными для 
некоторых сортов. Каждый из 65 анализируемых образцов картофеля был охарактеризован специ-
фичным AFLP-спектром. Значения генетических расстояний между анализируемыми сортами ва-
рьировали в широких пределах ― от 0,37 до 0,77 при среднем значении GD = 0,61. Вид Solanum 
stoloniferum, используемый в качестве образца внешней группы, имел наибольшее сходство с 
cортом Фиолетовый (GD = 0,59), а наибольшее различие ― с сортом Аврора (GD = 0,80). Был 
проведен статистический анализ результатов AFLP-маркирования и показано отсутствие стати-
стически достоверной кластеризации. На дендрограммах, построенных с помощью программ PAST 
и Structure v. 2.3.4, наблюдалась тенденция кластеризации (с низкой бутстрэп-поддержкой) сортов 
селекции Всероссийского НИИ картофельного хозяйства им. А.Г. Лорха, сортов с устойчивостью 
к фитофторозу, нематоде или Y вирусу картофеля (PVY), а также сортов с желтой окраской ко-
журы клубней. Высокая степень общего полиморфизма анализируемой выборки сортов, отсутствие 
четкой кластеризации и «нестабильное» положение образцов могут быть связаны с тем, что в 
настоящее время идет интенсивный обмен селекционным материалом, а также с возрастающей 
популярностью использования генофонда дикорастущего картофеля в селекции. 
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геномный полиморфизм, окраска кожуры, окраска мякоти клубня, устойчивость, фитофтороз, 
золотистая цистообразующая нематода, PVY, AFLP-кластеризация. 

 

Успех любой селекционной программы во многом зависит от знания 
генетического разнообразия и родословных сортов растений, что важно для 
определения родительских пар для скрещивания, генотипов-доноров цен-
ных признаков и внутрисортовой гомогенности. Современные методы мо-
лекулярного анализа позволяют дать характеристику генотипа, а также 
определить степень разнообразия внутри сорта и между сортами разного 
географического и селекционного происхождения (1). 

В настоящее время все более актуальным становится ДНК-геноти-
пирование растений посредством оценки полиморфизма как всего генома, 
так и его функциональных участков (семейства генов, отдельные локусы и 
гены). ДНК маркеры, разработанные на основе получаемых с помощью ме-
тодов молекулярного анализа данных о полиморфных последовательностях 
ДНК, используются для выявления ценных генотипов, конкретных генов и 
хромосомных локусов растений, а также для паспортизации сортов и линий. 

 
 Работа выполнена при поддержке РФФИ (грант 18-29-07007) и ФНТП развития сельского хозяйства РФ 

на 2017-2025 гг. (подпрограмма «Развитие селекции и семеноводства картофеля в Российской Федера-
ции»). Растения выращивали с использованием экспериментальной установки искусственного климата 
ЭУИК (Институт биоинженерии ФИЦ Биотехнологии РАН). 
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ДНК маркеры не подвержены влиянию окружающей среды и могут быть 
идентифицированы на любой стадии развития (2, 3), поэтому их использо-
вание позволяет преодолеть недостатки белковых маркеров в решении ряда 
селекционных вопросов, в том числе сертификации сортов.  

AFLP (amplified fragment length polymorphism) ― один из популяр-
ных методов детекции геномного полиморфизма и генотипирования образ-
цов, сортов и линий растений (4). AFLP-анализ позволяет оценить вариа-
бельность геномов, не определяя последовательности конкретных локусов, 
а также исследовать обширную, преимущественно селективно нейтральную, 
часть генома, представленную уникальными и умеренно повторяющимися 
последовательностями (4). Показана высокая результативность AFLP мар-
керов при определении генетических расстояний и филогенетических свя-
зей на различных таксономических уровнях (5). Об эффективности метода 
говорит частота его использования. AFLP активно и успешно применяется 
для оценки межсортовой вариабельности у многих сельскохозяйственных 
культур, в том числе пшеницы (6), ячменя (7), гороха (8, 9), перца (10, 11).  

В исследованиях картофеля этот метод также довольно популярен. 
С его помощью проведена оценка генетического разнообразия картофеля 
в существующих мировых коллекциях, например у дикорастущих видов 
Solanum microdontum (GenBank USDA, США) (12), S. acaule и S. demissum 
(CGN genebank, Нидерланды) (13). С использованием AFLP была осуществ-
лена ревизия 619 образцов 13 видов дикорастущего картофеля из генбанков 
CPC (Великобритания) и NRSP6 ― The US Potato Genebank (США) (14). 
Метод помог определить уровни полиморфизма репрезентативных образцов 
дикорастущих и культивируемых видов картофеля с различиями в геогра-
фическом происхождении, плоидности и системе размножения (14). С по-
мощью AFLP-метода решался ряд таксономических вопросов у рода Sola-
num: было пересмотрено объединение видов картофеля в серии, ранее пред-
ложенное J.G. Hawkes (15), показана эффективность применения AFLP для 
изучения филогении рода Solanum и сортов картофеля (16) и подтверждены 
различия между таксонами S. americanum и S. nodiflorum (17).  

Помимо решения таксономических и филогенетических задач, ме-
тод AFLP широко используется для определения вариабельности, гомо-
генности и степени интрогрессии и гибридности сортов S. tuberosum, ре-
конструкции их родословных, а также для поиска маркеров, сцепленных 
с различными признаками. Так, было проведено AFLP-генотипирование 
20 местных чилийских сортов (18). Анализ 32 культивируемых в странах 
Скандинавии сортов картофеля из генбанка NGB (Nordic Gene Bank, Шве-
ция) показал, что коллекция состоит из генетически и морфологически раз-
личных клонов, без какой-либо группировки по географии происхождения 
(19). AFLP-анализ 54 сортов картофеля из генбанка SASA (Великобритания) 
позволил выявить группу из 7 сортов, которые были рекомендованы для 
использования в селекционных программах на юге Италии (20).  

Несмотря на важность сортовой паспортизации и оценки межсор-
товой геномной вариабельности, для сортов картофеля отечественной и за-
рубежной селекции, возделываемых на территории России, публикаций, 
посвященных анализу и созданию систем молекулярного маркирования ге-
нотипов (21-24) или определению аллельных вариантов генов устойчивости 
к патогенам (25-28), известно немного. 

В настоящем исследовании был проведен AFLP-анализ вариабель-
ности ядерного генома у 60 сортов и пяти перспективных селекционных 
клонов картофеля. 

Цель работы состояла в оценке геномной вариабельности сортов 
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картофеля отечественной и зарубежной селекции методом AFLP, а также 
эффективности AFLP-анализа при генотипирования сортов, возделываемых 
на территории России. 

Методика. Для анализа отобрали 60 сортов и пять перспективных 
селекционных клонов картофеля S. tuberosum отечественной и зарубежной 
селекции (предоставлены Всероссийским НИИ картофельного хозяйства 
им. А.Г. Лорха — ВНИИКХ, Московская обл., Россия), а также родствен-
ный вид S. stoloniferum в качестве образца внешней группы. Из 60 сортов 
выборки 59 (или 90,77 %) включены в Государственный реестр селекци-
онных достижений, допущенных к использованию (Госсортреестр) (М., 
2020; http://reestr.gossortrf.ru/reestr/culture/159.html). Клубни проращивали в 
стандартных условиях теплицы (день/ночь ― 23 С/25 С, 16 ч/8 ч). Геном-
ную ДНК выделяли из свежесобранных 5-6-суточных проростков СТАВ-
методом (21, 29).  

AFLP-анализ выполняли по стандартной методике, проводя гидро-
лиз 350 нг геномной ДНК каждого образца рестриктазами EcoRI и MseI с 
последующим лигированием с EcoRI- и MseI-адаптерами (4). Селективную 
амплификацию проводили в два этапа: первый ― пре-амплификация (де-
натурация при 94 С 30 с, отжиг праймеров при 56 С 30 с, синтез при 72 С 
1 мин; 24 цикла) с адаптерными праймерами EcoRI+1 и MseI+1 (4) с одним 
селективным нуклеотидом (А) на 3´-конце; второй — амплификация с 
праймерами EcoRI+3 и MseI+3 с тремя селективными нуклеотидами на 3´-
конце. Результаты визуализировали в денатурирующем 6 % полиакриламид-
ном геле с использованием гель-анализатора LI-COR 4300 (LI-COR operator 
manual, «LI-COR», США).  

Для статистическая обработка результатов AFLP-маркирования мо-
лекулярные панели AFLP-фрагментов документировали в виде бинарных 
матриц (программа Excel). На основании построенных спектров и матриц 
идентифицировали сортоспецифичные ДНК-маркеры, рассчитывали коэф-
фициенты попарного генетического сходства между образцами (GS) и зна-
чения генетических расстояний (GD = 1  GS), проводили кластерный ана-
лиз (метод ближайшего соседа Neighbor Joining; метод главных координат) 
и определяли группы генетически сходных образцов (пакет программ PAST) 
(30). Геномную структуру исследуемых образцов анализировали с помощью 
программы Structure v. 2.3.4 (https://web.stanford.edu/group/pritchardlab/ho-
me.html), которая позволяет выявлять общие генетические блоки и их со-
отношение в каждом образце (31, 32).  

Результаты. Описание отобранных для AFLP-анализа образцов (ори-
гинаторы, сроки созревания, год внесения в Госсортреестр, окраска кожуры 
и мякоти клубня, устойчивость к золотистой картофельной цистообразую-
щей нематоде, фитофторозу, вирус Y картофеля (PVY), гены устойчивости) 
приведено в таблице 1 (полностью см. на http://www.agrobiology.ru). 

Подбор и тестирование комбинаций праймер/фермент 
для проведения мультилокусного AFLP анализа генома сортов 
S. tuberosum. Для гидролиза ДНК исследуемых образцов картофеля исполь-
зовали эндонуклеазы рестрикции EcoRI и MseI, поскольку ранее было по-
казано, что именно эти ферменты обеспечивают наибольшую эффектив-
ность анализа AFLP (10, 13, 18). На втором этапе амплификации на вы-
борке из пяти сортов (из различных селекционных центров) тестировали 
семь комбинаций праймеров EcoRI+3/MseI+3, различающихся составом 
селективных нуклеотидов на 3´-конце: E35/M40 (E-ACA/M-AGC); E41/M35 
(E-AGG/M-ACA); E41/M48 (E-AGG/M-СAC); E41/M45 (E-AGG/M-ATG); 
E12/M50 (E-AC/M-CAT); E32/T55 (E-AAC/M-CGA); E32/T61 (E-AAC/M-

http://www.agrobiology.ru/articles/3-2020dyachenko-tab1-rus.pdf
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CTA). В результате только первые две комбинации Е35/М40 и Е41/М35 поз-
волили получить полиморфный, четко дифференцированный спектр с оп-
тимальным числом фрагментов и были в дальнейшем использованы для 
AFLP-маркирования 60 сортов и пяти селекционных клонов S. tuberosum. 

1. Сорта и линии каротфеля, исследованные методом AFLP-анализа (полно-
стью см. на сайте http://www.agrobiology.ru) 

 
 

AFLP-маркирование сортов и селекционных клонов кар-
тофеля. AFLP-анализ 60 сортов и пяти селекционных клонов S. tuberosum 
и родственного дикорастущего вида S. stoloniferum, взятого в качестве внеш-
ней группы, детектировал 218 фрагментов (размером 80-450 п.н.), 189 (86,7 %) 
из которых оказались полиморфными (табл. 2). Комбинация праймеров 
Е41/М35 была наиболее эффективна — вариабельными оказались 122 из 
139 полученных фрагментов (см. табл. 2). Для некоторых сортов обнару-
жили уникальные фрагменты (всего 19).  

2. Результаты AFLP-анализа 65 сортов и селекционных клонов картофеля 

Комбинация праймеров 
Число фрагментов 

общее 
полиморфные 

уникальные 
всего % 

E35/M40 79 67 84,8 7 
Е41/М35 139 122 87,8 12 

Всего 218 189 86,7 19 
 

Комбинации Е35/М40 и Е41/М35 позволили выявить полиморфизм 
сортов с большей эффективностью, чем в ряде других исследований. К при-
меру, результатом AFLP-анализа 32 сортов картофеля из генбанка NGB с 
пятью комбинациями EcoRI+3/MseI+3 стало обнаружение 21-26 фрагмен-

http://www.agrobiology.ru/articles/3-2020dyachenko-tab1-rus.pdf
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тов, из которых только 4-18 были полиморфны (19). Маркирование 22 сор-
тов картофеля (Чили) с пятью комбинациями EcoRI+3/MseI+3 показало 
присутствие лишь 26-71 полиморфный фрагмент из 34-77 описанных (18). 
AFLP-генотипирование 25 сортов картофеля, культивируемых в Иране, с 16 
праймерными комбинациями PstI+3/MseI+3 идентифицировало всего 16-
52 полиморфных фрагмента из 19-53 (33). Ранее сообщалось, что до 80 % 
стандартного AFLP-спектра могут служить маркерами для выявления гене-
тических полиморфизмов в сайтах рестрикции или внутри вырезанного 
фрагмента и, как следствие, для определения структуры популяций и ре-
конструкции филогении видов (4). При этом тщательный подбор праймер-
ных комбинаций способен существенно повысить долю обнаруживаемого 
полиморфизма. Так, в ряде работ (18, 33) процент полиморфных фрагмен-
тов при AFLP-анализе образцов картофеля почти везде так же высок, как в 
нашем исследовании (75-100 %) (см. табл. 2), тогда как в других исследова-
ниях он варьирует от 17,4 до 78,3 % (19).  

Таким образом, очевидно, что выявленный с помощью праймерных 
комбинаций Е35/М40 и Е41/М35 полиморфизм настолько высок, что даже 
одной из комбинаций было бы достаточно для генотипирования анализи-
руемых образцов картофеля. В результате проведенного молекулярного 
AFLP-маркирования с использованием праймеров Е35/М40 и Е41/М35 
каждый из 60 анализируемых сортов и пяти селекционных клонов карто-
феля был охарактеризован специфичным спектром AFLP фрагментов. 

Статистический анализ данных AFLP. Обработка получен-
ных результатов показала, что значения генетических расстояний между 
анализируемыми сортами варьируют в широких пределах — от 0,37 (между 
сортами Танай и Югана) до 0,77 (между сортами Аврора и Накра) при сред-
нем значении 0,61. Вид S. stoloniferum, используемый в качестве внешнего 
образца, наибольшее сходство имел с сортом Фиолетовый (GD = 0,59), 
наибольшее различие — с сортом Аврора (GD = 0,80). 

По результатам AFLP-анализа в программе PAST была построена 
дендрограмма, где с низкой бутстрэп-поддержкой обособилась группа 1, 
включающая 14 сортов, из которых половина — селекции ВНИИКХ, четыре 
(Леди Клэр, Ред Скарлетт, Импала и Сатурна) — голландской селекции и 
три сорта (Аврора, Елизавета и Чародей) получены другими селекционными 
центрами (рис. 1, см. табл. 1). Группа 2 состояла из трех сортов зарубежной 
(Гала) и отечественной (Жигулевский и Сафо) селекции (см. рис. 1). Сорта 
ВНИИКХ (Метеор, Голубизна, Памяти Рогачева, Накра и Великан), Ураль-
ского НИИСХ (Горняк), Татарского НИИСХ (Регги) и выведенные в США 
(Ньютон) образовали третий неявный кластер (группа 3). Он был наиболее 
близок к внешней группе, в которую вместе с S. stoloniferum вошел сорт Фи-
олетовый (см. рис. 1). Все остальные анализируемые сорта составили еди-
ный высокополиморфный кластер без достоверного разделения на субкла-
стеры (см. рис. 1). Интересно, что сорт Фиолетовый имел высокое сходство 
(GD = 0,54-0,59) с девятью сортами (Фрителла, Красавчик, Люкс, Ирбит-
ский, Лина, Кортни, Вираж, Танай и Саровский), подобное отмеченному с 
S. stoloniferum, однако сгруппировался именно с этим дикорастущим видом. 

При проверке возможность кластеризации анализируемых сортов по 
отдельным характеристикам, стране происхождения или оригинатору (см. 
табл. 1) мы не выявили статистически достоверных групп. Однако следует 
отметить, что выборка состояла в основном из отечественных сортов, и для 
оценки кластеризации образцов по стране происхождения зарубежных сортов 
было недостаточно. Внешняя группа (сорт Фиолетовый и S. stoloniferum) ока-
залось устойчива к фитофторозу и PVY. Сорта Великан, Горняк и Ньютон 
из группы 3, наиболее близкие к внешней группе, также устойчивы к 
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фитофторозу, а подгруппа, объединяющая сорта Великан и Горняк, — к PVY. 
Группа 2 целиком неустойчива к фитофторозу. В большом кластере под-
группа, объединяющая сорта Танай, Югана и Лина, устойчива к фитофторозу, 
а три других подгруппы (первая — сорта Фаворит и Браво, вторая — Колобок, 
Ирбитский, Старт и Кортни, третья — Ломоносовский и Чароит) устойчива к 
PVY. Некоторая кластеризация отмечается для сортов, устойчивых к нема-
тоде Globodera rostochiensis. Для остальных подгрупп большого кластера и 
группы 1 мы не нашли общих признаков из тех, которые анализировали.  

 

 
Рис. 1. Дендрограмма генетических различий 60 сортов и пяти селекционных клонов картофеля, 
построенная  по данным AFLP-анализа методом ближайшего соседа (PAST). Названия сортов, 
устойчивых к фитофторозу, выделены полужирным шрифтом и подчеркиванием, сортов, 
устойчивых к вирусу Y картофеля, — знаком (+), к золотистой цистообразующей нематоде — 
звездочкой (). Знаком (v) отмечены сорта селекции Всероссийкого НИИ картофельного 
хозяйства им. А.Г. Лорха. 
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Такой высокий межсортовой полиморфизм и отсутствие статисти-
чески достоверной кластеризации, возможно, связаны с тем, что в послед-
ние десятилетия набирает популярность использование дикорастущего ге-
нофонда картофеля. Перспективные селекционные клоны и современные 
сорта (регистрация в Госсортреестре с 2000 года) — это 57 образцов (боль-
шая часть взятой в анализ выборки), представляющие собой сложные меж-
видовые гибриды, в которых дикорастущие виды картофеля часто высту-
пают в качестве доноров хозяйственно ценных признаков (устойчивость к 
патогенам, абиотическим факторам и др.) (34). Об этом же свидетельствуют 
недавние исследования сортов картофеля российской селекции и стран 
ближнего зарубежья, показавшие связь между постоянным ростом числа 
сортов с редкими и уникальными аллелями SSR локусов, с одной стороны, 
и использованием межвидовой гибридизации — с другой (22). 

На полученной нами дендрограмме наблюдается некоторая тенден-
ция кластеризации сортов, в число оригинаторов которых входит ВНИИКХ 
(см. рис. 1). Ранее в результате SSR-анализа 41 сорта отечественной и зару-
бежной селекции и 26 селекционных образцов картофеля была выявлена 
совместная кластеризация сортов с родственным происхождением (23). 
Тем не менее, согласно результатам AFLP-анализа, сорта Удача и Любава, 
имеющие общее происхождение (22), относятся к разным кластерам (см. 
рис. 1). В представляемой работе, кроме сортов, мы проанализировали пять 
линий от трех оригинаторов (см. табл. 1). При этом все линии кластеризо-
вались с сортами не своих оригинаторов (см. рис. 1), что указывает на ин-
тенсивный обмен селекционным материалом между центрами, осуществля-
ющими такие исследования.  

Ранее SSR-анализ сортов картофеля продемонстрировал возмож-
ность их кластеризации по окраске клубней (23), однако в настоящей работе 
такую кластеризацию (с низкой бутстрэп-поддержкой) отмечали лишь от-
носительно сортов, формирующих клубень с желтой окраской кожуры или 
мякоти клубня (см. рис. 1, табл. 1). При этом сорта Фиолетовый и Василек 
с сине-фиолетовой кожурой (у сорта Фиолетовый так же окрашена мякоть) 
на дендрограмме удалены друг от друга (см. рис. 1). 

На графике, построенном методом главных координат, анализируе-
мые сорта формируют единый диффузный пул генотипов, в котором выде-
ляется та же внешняя группа, что и на дендрограмме, однако кластеризация 
сортов происходит несколько иным образом, хотя заметны сближения об-
разцов по устойчивости к фитофторозу или PVY (рис. 2). Интересно отме-
тить, что характеристики устойчивости анализируемых сортов, взятые из 
данных Госсортреестра (от оригинаторов сортов), не всегда совпадают с ре-
зультатами исследований. Примером может служить работа Н.С. Клименко 
с соавт. (26). По всей вероятности, это связано с трудностями визуального 
определения симптоматики ответа на заражение (26). Образец S. stolon-
iferum, взятый в анализ в качестве внешней группы, на графике PCA распо-
ложился достаточно близко относительно остальных сортов и образцов S. tu-
berosum. Это можно объяснить тем, что образцы вида S. stoloniferum доста-
точно давно и часто используются в селекционных программах в качестве 
доноров устойчивости к различным стрессам (34). 

Довольно высокая степень общего полиморфизма анализируемой 
выборки сортов, отсутствие четкой кластеризации и «нестабильное» поло-
жение образцов, скорее всего, связаны с тем, что в настоящее время идет 
интенсивный обмен селекционным материалом. При подборе родительских 
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пар селекционеры включают образцы из различных мировых селекционных 
центров, что подтверждается многими современными исследованиями. 
Например, SSR-анализ 113 отечественных сортов картофеля (из них 80 рос-
сийских и 33 — из ближнего зарубежья), в том числе 12 сортов, которые 
были изучены в нашей работе, показал отсутствие кластеризации по странам 
(22). Даже морфологически мало полиморфная коллекция из 32 сортов кар-
тофеля, выращиваемых в скандинавских странах, по результатам AFLP-
анализа не группировалась в соответствии со странами происхождения (19). 

 

 

Рис. 2. РСA-анализ данных AFLP-маркирования 60 сортов и пяти селекционных клонов карто-
феля. Цифры соответствуют нумерации образцов в таблице 1. Внешняя группа представлена 
номерами 1 (Solanum stoloniferum) и 20 (сорт Фиолетовый). Номера сортов, устойчивых к фи-
тофторозу, выделены полужирным шрифтом и подчеркнуты, устойчивых к вирусу Y кар-
тофеля — отмечены знаком (+). 

 

Нами также был проведен анализ геномной структуры образцов кар-
тофеля с использованием программы Structure v. 2.3.4. Анализ геномной 
структуры позволяет выявлять общие генетические блоки, а также соотно-
шение таких блоков в каждом образце, что дает возможность распределять 
анализируемые образцы на подгруппы. Мы проанализировали варианты для 
числа подгрупп (k) от 2 до 15. Наилучший результат (LnLike = 23219,2) 
был получен для k = 3. 

На полученном графике геномная структура исследуемых 65 сортов 
и селекционных клонов картофеля представлена в виде различных соот-
ношений трех блоков (рис. 3). Сколь-нибудь четкой корреляции между 
соотношениями блоков и каким-либо из рассматриваемых признаков (см. 
табл. 1) выявлено не было. Имеется некоторая слабо выраженная тенденция 
к кластеризации сортов с устойчивостью к нематоде (группы 1, 2, 3) и PVY 
(группа 3) и со сходной окраской клубней (клубни с желтой кожурой; это, 
вероятно, объясняется преобладанием сортов с желтыми клубнями в вы-
борке) (см. рис. 3, табл. 1). 
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Рис. 3. Анализ геномной структуры 60 сортов и пяти селекци-
онных клонов картофеля для k = 3 по данным AFLP-анализа 
(программа Structure v. 2.3.4, номера согласно таблице 1). 
Анализ проводился без данных по виду Solanum stoloniferum. 
Названия сортов, устойчивых к фитофторозу, выделены по-
лужирным шрифтом и подчеркиванием, названия сортов, 
устойчивых к вирусу Y картофеля, — знаком (+), к золотистой 
цистообразующей нематоде — звездочкой (). Знаком (v) от-
мечены сорта селекции Всероссийкого НИИ картофельного 
хозяйства им. А.Г. Лорха. Окраска кожуры клубней: к — 
красная, ж — желтая. 

 

Итак, в результате проведенного AFLP-маркирования селективно-
нейтральных участков генома у 65 сортов и перспективных селекционных 
клонов картофеля, включая современные отечественные сорта, выявлен вы-
сокий уровень геномного полиморфизма, отсутствие четкой кластеризации 
по принадлежности к определенному селекционному центру или морфо-
биологическим признакам. Показано, что AFLP-метод с выбранными нами 
праймерными комбинациями перспективен для генотипирования сортов 
картофеля при первичном скрининге коллекций и первичном отборе сортов 
по целевым признакам для последующего углубленного анализа. 
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A b s t r a c t  
 

Plant breeding success largely depends on knowledge of the genetic diversity and pedigree of 
cultivars, which is important for determining parental pairs for crossbreeding, donor genotypes of 
valuable traits and intraspecific homogeneity. AFLP is one of the popular methods for detecting ge-
nomic polymorphism and genotyping plant accessions, cultivars and lines. In addition to solving tax-
onomic and phylogenetic problems, the AFLP method is widely used to determine the variability, 
homogeneity, and the introgression and hybridity degree of S. tuberosum cultivars, reconstruct their 
pedigrees, and also to search for markers linked to various traits. Despite the importance of cultivar 
certification and inter-cultivar genomic variability assessment, in the Russian Federation, there are few 
studies on molecular marking of the potato domestic and foreign cultivars farmed in Russia. In the 
present work, the nuclear genome variability of 60 potato cultivars and five perspective clones was 
evaluated using the multilocus AFLP analysis. With primer combinations E35/M40 and E41/M35, 218 
AFLP fragments were detected, 189 (86.7 %) of which were polymorphic and 19 were unique for 
individual cultivars. Each of the 65 analyzed accessions was characterized by a specific AFLP spectrum. 
The genetic distances between the analyzed accessions varied widely from 0.37 to 0.77 with an average 
value of GD = 0.61. The species Solanum stoloniferum, used as an outgroup genotype, was most similar 
to the cv. Fioletovyi (GD = 0.59), and the greatest difference was to the cv. Aurora (GD = 0.80). 
Statistical analysis of the obtained AFLP data resulted in statistically insignificant clustering. On den-
drograms constructed using the PAST and Structure v. 2.3.4 software, there was a tendency toward 
clustering (with low bootstrap support) of cultivars from the Lorch Potato Research Institute, and 
accessions with resistance to late blight, cyst nematode or PVY, as well as with yellow-coloured tuber 
peel. The high polymorphism level of the analyzed cultivars, the lack of their clear clustering and their 
“unstable” position at the dendrograms may be due to the current intensive exchange of breeding 
material, as well as to the increasing popularity of using wild potatoes in the potato breeding programs. 

 

Keywords: Solanum tuberosum, potato, Russian cultivars, foreign cultivars, genomic poly-
morphism, tuber skin colour, tuber flesh colour, resistance, potato blight, cyst nematode, PVY, 
AFLP-clustering. 
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