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Малина – провідна ягідна культура в Україні. Необхідність 
удосконалення її сортименту за низкою напрямів потребує за-
стосування ДНК-маркерів як сучасного підходу в роботі з гене-
тичними ресурсами. Вперше для вивчення генетичної структури  
12 сортів малини, які культивуються в Україні, застосовано мі-
кросателітні ДНК-маркери (SSR-PCR) й оцінено їх ефективність 
у з’ясуванні спорідненості сортів малини. Визначення генотипів 
проведено за 10 мікросателітними локусами (RiM017, RiM019, 
RhM003, RhM011, RhM043, Rub1а, Rub4a, Rub223a, Rub228a і 
Rub262b). Для аналізу поліморфізму мікросателітних локусів 
використано електрофоретичне розділення ПЛР-продуктів у 8 % 
денатурувальному поліакриламідному гелі (ПААГ) з подальшим 
фарбуванням нітратом срібла.

Виявлено високий рівень поліморфізму SSR-маркерів у ма-
лини. Середня кількість алелів на один мікросателітний локус 
становила 4,61. Значення показника ефективної кількості алелів 
знаходилися в діапазоні від 1,291 (RiM017) до 5,053 (Rub228a). 
Значення індексу Шеннона варіювали від 0,456 (Rub228a) до 
1,77 (RhM043). Найвищий рівень фактичної гетерозиготності за-
фіксовано за локусом RiM019 (83,3 %), найнижчий ‒ за локусом 
RhM011 (8,3 %). За частотами ідентифікованих алелів обчислено 
PIC, значення якого за дослідженими маркерами становило від 
0,212 до 0,777. Розмах генетичних відстаней між дослідженими 
сортами коливався від 0,0093 до 2,0127, а індексів генетичної 
ідентичності ‒ від 0,0056 до 0,9398. 

Отримані результати свідчать про перспективність вико-
ристання протестованих маркерів для оцінювання генетичного 
різноманіття вітчизняного генофонду малини, а також для розро-
блення методів ідентифікації й паспортизації її сортів. 

Ключові слова: малина, Rubus idaeus L., поліморфізм, 
SSR-маркери, мікросателіти, ідентифікація сортів.
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Постановка проблеми та аналіз остан-
ніх досліджень. Малина (Rubus idaeus L. та 
Rubus occidentalis L.) – одна з найбільш еко-
номічно важливих ягідних культур у світі, од-
нак її селекція стикається з низкою викликів, 
як-от обмежене генетичне різноманіття еліт-
них сортів, поліплоїдія та складність класи-
фікації через міжвидову гібридизацію та ін.  
У цьому контексті ДНК-маркери стали неза-

мінним інструментом для генетичного аналі-
зу та вдосконалення культури [6, 8, 20].

Для аналізу генетичного різноманіття 
сортів та популяцій малини використовували 
різноманітні молекулярні маркери. Попри ве-
лику кількість публікацій про малину на осно-
ві морфологічного, RFLP, RAPD, AFLP, ІSSR- 
аналізів, деякі аспекти генетичної, а також 
екологічної диференціації між популяціями  
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цього виду залишаються нез’ясованими. 
Нині спостерігається тенденція до застосу-
вання високовідтворюваних кодомінантних 
SSR- та SNP-маркерів [6, 9, 14]. 

Мікросателітні маркери (SSR ‒ Simple 
Sequence Repeats) використовують як у фун-
даментальних дослідженнях для оцінювання 
генетичного поліморфізму, побудови гене-
тичних карт для груп зчеплення, вивчення 
філогенетичних відносин, так і з приклад-
ною метою – для перевірки родоводів, під час 
розроблення систем ідентифікації і паспор-
тизації, пошуку маркерів, асоційованих з 
господарсько корисними ознаками, під час 
маркер-опосередкованого відбору бажаних 
генотипів на ранніх стадіях розвитку рослин. 
SSR-алелі успадковуються відповідно до за-
конів Менделя і уможливлюють безпосеред-
нє визначення гомозиготних та гетерозигот-
них генотипів, що вкрай важливо для аналізу 
гібридів, родин та селекційного матеріалу 
малини [8, 17, 18].

Перші дослідження SSR-поліморфізму 
в представників роду Rubus було проведе-
но наприкінці 90-х років минулого століття. 
Мікросателітні ділянки виявляли методом 
блот-гібридизації за Саузерном, використо-
вуючи як зонд дві синтетичні ДНК-проби з 
тандемно повторюваними послідовностями 
GACA та GATA [3].

Першу генетичну карту для червоної мали-
ни R. idaeus L. було розроблено у 2004 р. [10]. 

Численні групи дослідників створювали 
набори SSR-маркерів для різних видів мали-
ни: Rubus occidentalis [5], R. hochstetterorum 
[13], R. coreanus [4], R. glaucus [14]. Створені 
набори мікросателітних маркерів широко за-
стосовували для вивчення генетичного різно-
маніття та генотипування селекційних сортів 
малини [4], малини звичайної [12] і малини 
західної [5]. 

Дослідження в різних країнах демонстру-
ють надзвичайну ефективність SSR у вияв-
ленні поліморфізму. Зокрема, у Польщі аналіз 
22 сортів малини різного географічного похо-
дження за допомогою 10 пар SSR-праймерів 
показав середній рівень поліморфізму 97,8 %. 
На основі філогенетичних кластеризацій, по-
будованих за SSR-даними, дослідники змогли 
групувати сорти за географічним походжен-
ням, генеалогією схрещувань та особливостя-
ми господарсько-корисних ознак [18].

У Балтійському регіоні SSR-маркери під-
твердили тісний зв'язок між родоводами сор-
тів, однак виявили низький загальний рівень 
генетичного різноманіття місцевого селек-
ційного матеріалу [12]. 

У Південній Америці за використання 36 
SSR-праймерів на 39 зразках представників 
Rubus було доведено високий рівень полі-
морфізму SSR-локусів, який уможливлює на-
дійне розрізнення навіть близькоспоріднених 
сортів [15]. 

SSR-маркери дають змогу уточнювати 
походження сортів з невідомим родоводом та 
вивчати еволюційні зв'язки. Вони чітко розме- 
жовують види, наприклад, відокремлюючи 
червону малину від чорної. Крім того, ці мар-
кери використовують для картування QTL (ло-
кусів кількісних ознак), що контролюють такі 
важливі характеристики як час дозрівання, ко-
лір плодів, стійкість до шкідників (наприклад, 
попелиць) та хвороб (кореневої гнилі) [18].

Одним із ключових напрямів застосу-
вання SSR-маркерів є створення молекуляр-
но-генетичних паспортів. Це вкрай важливо 
для захисту прав інтелектуальної власності 
селекціонерів та верифікації справжності 
сортів; усунення дублювання в колекціях ге-
нетичних ресурсів, що уможливлює оптимі-
зацію витрат на їх утримання; ідентифікації 
сортів на будь-якій стадії розвитку рослини, 
що неможливо зробити за морфологічними 
ознаками до початку плодоношення [7, 18].

SSR-маркери мають великі перспективи у 
селекції малини. Сучасні дослідження пока-
зують, що мікросателітні повтори, локалізо-
вані в генах біосинтезу флавоноїдів і шляхів 
захисту рослин, можуть бути використані як 
функціональні маркери для маркер-асоційо-
ваного відбору за ознаками якості плодів та 
стійкості до біотичних стресів. Поєднання 
SSR-PCR з іншими методами (RAPD, ISSR, 
фенотиповими ознаками) формує комплек-
сний підхід до оцінювання міжсортового по-
ліморфізму та оптимізації селекційних про-
грам у малини [8].

Метою роботи було дослідження генетич-
ної структури сортів малини за SSR-PCR-мар-
керами й оцінювання ефективності вико-
ристання цього типу маркерів для вивчення 
генетичного поліморфізму та спорідненості 
сортів малини, які культивуються в Україні. 

Матеріал та методика дослідження. 
Об’єктом досліджень слугували 12 сортів ма-
лини: 6 сортів, які зареєстровано в державно-
му реєстрі рослин, придатних для поширення 
в Україні (Благородна, Брусвяна, Космічна, 
Новокитаївська, Осіння, Промінь) [19], 5 сор-
тів, які було виключено з державного реєстру 
(С1‒С5) [1], і 1 сорт американської селекції 
‒ Херітейдж. Кожного сорту було придбано 
по 5 кущів і висаджено в умовах ТОВ «Еліта» 
смт Терезине (Київська обл.).
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Екстракцію ДНК здійснювали зі свіжого 
рослинного матеріалу, використовували мо-
лоді листки малини. ДНК виділяли за вико-
ристання СТАВ-буферу [16]. 

Ґрунтуючись на результатах аналізу 
нуклеотидних послідовностей мікросателіт-
них локусів малини, депонованих у базі на-
ціонального центру біотехнологічної інфор-
мації NCBI (National Center for Biotechnology 
Information, USA), для проведення генетич-
ної ідентифікації сортів нами було відібрано 
10 SSR-локусів малини (RiM017, RiM019, 
RhM003, RhM011, RhM043, Rub1а, Rub4a, 
Rub223a, Rub228a і Rub262b) (табл. 1).

ПЛР проводили на ампліфікаторі 
«GeneAmp 2400» (Applied Biosystems, США) 
у такому температурному режимі: 4 хв за 
температури 94 °С, 20 с за 52–58 °С (залежно 
від локусу), 20 с за 72 °С; 5 хв за 72 °С. Реак-
ційна суміш об’ємом 10 мкл містила: 67 мM 
Tris-HCl (pH 8,8), 17 мM (NH4)2SO4, 0,01 % 
Tween-20, 0,2 мМ dNTP, 1 од. Tag-полімера-
зи, 30–70 нг геномної ДНК, 2,0 мМ MgCl2 та  
0,3 мкМ праймерів. 

Для аналізу поліморфізму мікросателіт-
них локусів використовували електрофоре-
тичне розділення продуктів ампліфікації у  
8 % поліакриламідному гелі (ПААГ) в дена-
турувальних умовах (7 М сечовина) за вико-
ристання 0,5×ТВЕ-буферу. Після завершення  

електрофорезу гелі фарбували нітратом  
срібла й фотографували. Молекулярний роз-
мір алелів визначали за допомогою маркера 
молекулярних мас GeneRuler 50 bp та 20 bp 
(Fermentas, Литва) й за використання про-
грамного пакету Quantity One® Version 4.6.3 
(BioRad, США). 

Генетичні параметри ‒ середню (Nа) та 
ефективну кількість алелів на локус (Ne), 
фактичну та очікувану гетерозиготність (Ho 
та He), індекс фіксації Райта (F) та індекс 
гетерогенності Шеннона (I) ‒ обчислюва-
ли за використання комп'ютерної програми 
PopGen версії 1.31 [9]. 

Різноманітність алелів SSR-локусів ви-
значали за допомогою індексу поліморфності 
локусу PIC (Polymorphic Index Content) за 
формулою:

,

де Рij – частота j алеля для маркера i, 
     n – загальна кількість алелів.

На підставі розрахунку індексів генетич-
ної ідентичності між дослідженими сортами 
малини проводили кластерний аналіз і буду-
вали дендрограму генетичних взаємовідно-
син за поліморфізмом 10 SSR-праймерів. 

Таблиця 1 – Характеристика використаних у роботі мікросателітних локусів малини

Локус Повтор Номер у 
Генбанку Послідовність праймерів 5→3

Темпе-
ратура 

гібриди-
зації

RiM017 (TG)6 FJ194453 F…GAAACAGGTGGAAAGAAACCTG 
R…CATTGTGCTTATGATGGTTTCG 58

RiM019 (AG)12 FJ194454 F…ATTCAAGAGCTTAACTGTGGGC 
R…CAATATGCCATCCACAGAGAAA 58

RhM003 (TG)10 FJ194445 F…CCATCTCCAATTCAGTTCTTCC 
R…AGCAGAATCGGTTCTTACAAGC 58

RhM011 (TC)18 FJ194446 F…AAAGACAAGGCGTCCACAAC 
R…GGTTATGCTTTGATTAGGCTGG 58

RhM043 (AC)6 FJ194451 F…GGACACGGTTCTAACTATGGCT 
R…ATTGTCGCTCCAACGAAGATT 58

Rub1а (TG)16 AJ428838 F…CCTCTTCACCGATTTAGACCA
R…TTTAGCCCCAGTCCAAAAGTT 56

Rub4a (CT)14(CA)16 FJ409626 F…AGCGAATTGCATCTCTCTCTC
R…GCACTGAAAAATCATGCATCTG 52

Rub223a (AT)4-(TA)8- (AT)10 AJ428844 F…TCTCTTGCATGTTGAGATTCTATT
R…TTAAGGCGTCGTGGATAAGG 56

Rub228a (GA)41 FJ409628 F…TGGACAGCTTTGTGCAGAGT
R…GCTTGCTTGTATCTCCATTGC 54

Rub262b (AG)15 AJ428845 F…TGCATGAAGGCGATATAAAGG
R…TCCGCAAGGGTTGTATCCTA 56
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Результати дослідження та обговорен-
ня. За всіма дослідженими молекулярно- 
генетичними маркерами було виявлено полі-
морфізм, рівень якого значно варіював залеж-
но від використаного SSR-повтору. Сумарно 
за використання 10 локусів у досліджених 
сортів виявлено 45 алелів, молекулярний роз-
мір яких становив від 328 до 114 п. н. (табл. 2).  
Найбільшу кількість алелів (8) для цього типу 
маркерів було отримано у разі ампліфікації 
локусу RiM019 (рис. 1), найменшу (2) ‒ за 
локусом RhM011 (рис. 2). Кількість алелів за 
іншими мікросателітними локусами малини 
була наступною: сім алелів було виявлено за 
електрофоретичного аналізу локусу Rub228a; 
по п’ять алелів ‒ за локусами Rub223a і 
Rub262b; чотирма алелями характеризували-
ся локуси RhM003, Rub1а та Rub4a; 3 алелі 
зафіксовано за ампліфікації локусу RhM043. 
Середня кількість алелів на один мікросате-
літний локус становила 4,6±0,581.

Лише два алеля (198 п. н. за локусом 
RiM017 і 352 п. н. за локусом RhM043) були 
мономорфними, а кількість поліморфних але-
лів була різною у дослідженій вибірці сортів: 
С4 – 15 алелів; Херітейдж – 14; С2, Брусвяна 
– 13; Благородна, Космічна і Осіння – 12; Но-
вокитаївська, С1 і С5 – 11, С3 – 10. 

За окремими локусами було виявлено уні-
кальні алелі, представлені в генотипах лише 
одного сорту, які дають змогу індивідуально 
дискримінувати досліджені сорти малини: за 
локусом RiM017 (Брусвяна – 180 п. н.); за ло-
кусом RiM019 (Осіння – 152 п. н., Херітейдж 
– 168 п. н., Брусвяна – 196 і 220 п.н., Космічна 

– 222 п. н.); за локусом RhM043 (Херітейдж 
– 334 п. н.); за локусом Rub1а (Херітейдж –  
294 п. н.); за локусом Rub223a (Херітейдж 
– 248 і 264 п. н.); за локусом Rub228a (С1 –  
176 п. н.); за локусом Rub262b (С2 – 220 п. н.).

Спектр значень показника ефективної 
кількості алелів у досліджених сортів малини 
різнився залежно від аналізованого мікроса-
телітного локусу. Значення показника зна-
ходилися в діапазоні від 1,291 (RiM017) до 
5,053 (Rub228a).

Значення індекса Шеннона І, який харак-
теризує видову неординарність популяції, в 
наших дослідженнях варіювали від 0,456 до 
1,77 та загалом були співставними з показ-
никами Ne. Найменше значення зафіксовано 
за локусом RhM043, найбільше – за локусом 
Rub228a.

Одним із найважливіших показників вну-
трішньопопуляційного різноманіття є рівень 
гетерозиготності. Найвищий рівень фактич-
ної гетерозиготності зафіксовано за локусом 
RiM019 (83,3 %), найнижчий ‒ за локусом 
RhM011 (8,3 %). 

Значення фактичної гетерозиготності за 
мікросателітними локусами Rub4a та Rub228a 
були близькими до значень очікуваної гетеро-
зиготності. Локуси RhM011, Rub1а, Rub223a 
та Rub262b характеризувалися надлишком 
гомозигот. Розрахунок індексу фіксації Райта 
(F), що відображає інбридинг особини від-
носно популяції, показав наявність надлишку 
гетерозиготних генотипів у досліджених сор-
тів за локусами RiM017 (F = -0,108), RiM019 
(F = -0,106) та RhM003 (F = -0,135).

Таблиця 2 – Значення основних показників генетичного різноманіття досліджених сортів малини

Локус
Діапазон 
розмірів, 

п.н.
Na Ne Ho He F І

RiM017 204‒180 3 1,291 0,250 0,226 -0,108 0,456

RiM019 222‒152 8 4,056 0,833 0,753 -0,106 1,671

RhM003 218‒194 4 2,057 0,583 0,514 -0,135 0,983

RhM011 298‒294 2 1,882 0,083 0,469 0,822 0,662

RhM043 354‒334 3 1,291 0,250 0,226 -0,108 0,456

Rub1а 294‒226 4 2,072 0,250 0,517 0,517 0,997

Rub4a 160‒114 4 2,743 0,583 0,635 0,082 1,140

Rub223a 328‒248 5 1,565 0,250 0,361 0,308 0,789

Rub228a 194‒136 7 5,053 0,750 0,802 0,065 1,770

Rub262b 230‒212 5 3,740 0,500 0,733 0,318 1,423

Mean (SE) ‒ 4,600 
(0,581)

2,598 
(0,410)

0,433 
(0,079)

0,526 
(0,067)

0,169 
(0,101)

1,048 
(0,150)
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Важливим генетичним показником, який 
характеризує різноманітність алелів і дає 
змогу оцінити ефективність застосування 
генетичних маркерів, особливо у випадку 
аналізу кодомінантних маркерів, є індекс 
поліморфності локусу PIC. За значеннями 
цього індексу маркери відносять до високо- 
(PIC>0,5), помірно- (0,25<PIC<0,5) та низь-
коінформативних (PIC<0,25). Використані у 
нашому дослідженні для аналізу генетичного 
поліморфізму сортів малини мікросателітні 
локуси характеризувалися різними значення-
ми PIC. Для більшості локусів були властиві 
значення PIC, що перевищували поріг 0,25. 
Зокрема, до високоінформативних мікросате-
літних повторів належали Rub228a, RiM019, 
Rub262b і Rub4a зі значеннями 0,777; 0,719; 
0,687 і 0,567 відповідно; до помірноінфор-
мативних належали локуси Rub1а, RhM003, 
RhM011 і Rub223a зі значеннями 0,483; 0,476; 
0,358 і 0,346 відповідно. Лише для двох локу-
сів – RiM017 і RhM043 ‒ значення PIC було 
нижчим за 0,25.

Аналіз генетичних взаємовідносин між 
дослідженими сортами малини за полімор-
фізмом 10 мікросателітних локусів проводи-
ли за індексами генетичної ідентичності та 
генетичних відстаней за Неєм (табл. 3). Роз-
мах генетичних дистанцій між досліджени-

ми сортами становив від 0,0093 до 2,0127, а 
індексів генетичної ідентичності ‒ від 0,0056 
до 0,9398. 

На підставі обчислення незважених індек-
сів генетичної спорідненості між дослідже-
ними сортами малини проведено кластерний 
аналіз і побудовано дендрограму генетич-
них взаємовідносин за використання незва-
женого парно-групового методу (UPGMA, 
Unweighted Pair-Group Method with Arithmetic 
averaging) (рис. 3), що дає змогу наочно про-
ілюструвати ступінь міжсортової диференці-
ації малини за дослідженими SSR-локусами. 
Із дендрограми видно, що сорт американської 
селекції Херітейдж розташований окремо від 
сортів української селекції. Всі інші проана-
лізовані сорти чітко розділяються на два ок-
ремих кластери. 

Перший кластер включає більшість до-
сліджених сортів та має складну будову. При 
цьому розташування окремих сортів у біль-
шості випадків відповідає інформації про їх 
селекційне походження. Зокрема, найближ-
чими між собою виявилися сорти Промінь і 
Новокитаївська та Космічна і С5. Аналогічну 
картину «близького» розташування спостері-
гаємо для сортів Благородна, Осіння, Брусвя-
на і С3. До другого кластеру входять три сор-
ти малини: С1, С2 і С4. 

Рис. 1. Електрофоретичне розділення алелів мікросателітного локусу малини RiM019: 
М – маркер молекулярних мас; 1–12 – досліджені сорти малини.

Рис. 2. Електрофоретичне розділення алелів мікросателітного локусу малини RhM011: 
1–12 – досліджені сорти малини; М – маркер молекулярних мас.
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Отже, нами вперше в Україні було про-
ведено визначення генотипів мікросателіт-
них локусів у сортів червоної малини (Rubus 
idaeus L.). Встановлено високий рівень по-
ліморфізму мікросателітних локусів у про-
аналізованих сортів. Доведено можливість 
перевірки спорідненості зразків на основі 
аналізу розподілу мікросателітних алелів. 

Отримані дані свідчать про перспектив-
ність застосування протестованих маркерів 
для оцінювання генетичного різноманіття 
вітчизняного генофонду малини, а також 
під час розроблення методів ідентифікації 
і паспортизації сортів, що може бути вико-
ристано для захисту авторських прав селек- 
ціонерів.

Рис. 3. Дендрограма спорідненості 12 сортів малини, побудована 
на основі аналізу поліморфізму 10 SSR-локусів.

Таблиця 3 – Генетичні взаємовідносини між дослідженими сортами малини, розраховані 
                     за поліморфізмом 10 SSR-локусів (вище діагоналі – індекси генетичної ідентичності, 
                     нижче – генетичні відстані)

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

1 **** 0.4213 0.9398 0.6367 0.4697 0.5717 0.6727 0.6176 0.6367 0.5186 0.6367 0.6063

2 0.8643 **** 0.4677 0.2673 0.4830 0.3465 0.4077 0.2269 0.1336 0.3214 0.1336 0.3341

3 0.0621 0.7599 **** 0.6875 0.4518 0.5303 0.6240 0.5760 0.6250 0.5345 0.6250 0.5938

4 0.4515 1.3195 0.3747 **** 0.4841 0.7660 0.6240 0.6973 0.6562 0.6682 0.6562 0.7188

5 0.7557 0.7276 0.7944 0.7254 **** 0.4869 0.7519 0.5949 0.2582 0.3450 0.2582 0.3873 

6 0.5592 1.0600 0.6343 0.2665 0.7198 **** 0.7191 0.6288 0.6187 0.7874 0.6187 0.8839

7 0.3965 0.8973 0.4715 0.4715 0.2851 0.3298 **** 0.8072 0.5894 0.5930 0.5894 0.6934 

8 0.4818 1.4834 0.5516 0.3606 0.5193 0.4639 0.2142 **** 0.6063 0.5510 0.6063 0.5760

9 0.4515 2.0127 0.4700 0.4212 1.3540 0.4801 0.5287 0.5003 **** 0.6013 0.0056 0.6562

10 0.6567 1.1350 0.6264 0.4032 1.0641 0.2390 0.5226 0.5961 0.5086 **** 0.6013 0.8352

11 0.4515 2.0127 0.4700 0.4212 1.3540 0.4801 0.5287 0.5003 0.0093 0.5086 **** 0.6562

12 0.5003 1.0964 0.5213 0.3302 0.9486 0.1234 0.3662 0.5516 0.4212 0.1801 0.4212 ****

Примітка: 1 – Промінь, 2 – Херітейдж, 3 – Новокитаївська, 4 – Благородна, 5 – C2, 6 – C3, 7 – C4,
                    8 – C1, 9 – Космічна, 10 – Брусвяна, 11– С5, 12 – Осіння.
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Assessment of intervarietal polymorphism of 
raspberry using SSR-PCR analysis

Dyman N., Karpuk L.
Raspberry (Rubus idaeus L.) is one of the lea- 

ding berry crops in Ukraine. The necessity to improve 
its varietal composition in several directions requires 
the use of DNA markers as a modern approach to 
working with genetic resources. For the first time, 
microsatellite DNA markers (SSR-PCR) were ap-
plied to study the genetic structure of 12 raspberry 
cultivars cultivated in Ukraine and to evaluate their 
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effectiveness in determining the genetic relatedness 
among them.

Genotyping was carried out using 10 microsat-
ellite loci: RiM017, RiM019, RhM003, RhM011, 
RhM043, Rub1a, Rub4a, Rub223a, Rub228a, and 
Rub262b. The analysis of microsatellite locus poly-
morphism was performed by electrophoretic sepa-
ration of PCR products in an 8 % denaturing poly-
acrylamide gel (PAGE), followed by silver nitrate 
staining.

A high level of polymorphism of the SSR mark-
ers in raspberry was revealed. The average number 
of alleles per locus was 4.61. The effective number 
of alleles ranged from 1.291 (RiM017) to 5.053  
(Rub228a). Shannon index values varied from 0.456 
(Rub228a) to 1.770 (RhM043). The highest observed  

heterozygosity was recorded for locus RiM019  
(83.3 %), and the lowest for locus RhM011 (8.3 %). 
Based on the allele frequencies, the polymorphism 
information content (PIC) values were calculated and 
ranged from 0.212 to 0.777 across the studied mar- 
kers. The genetic distances among the cultivars var-
ied from 0.0093 to 2.0127, while genetic identity in-
dices ranged from 0.0056 to 0.9398.

The obtained results demonstrate the potential 
of the tested SSR markers for assessing the genetic 
diversity of the national raspberry gene pool and for 
the identification and certification (passportization) 
of raspberry cultivars.

Key words: raspberry, Rubus idaeus L., poly-
morphism, SSR markers, microsatellites, cultivar 
identification.
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