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Вивчено генетичне різноманіття 25 зразків квасолі (Phaseolus L.) чотирьох видів. 

Використання методу RAPD-аналізу дозволило диференціювати на молекулярно-генетичному 

рівні види й зразки квасолі зарубіжної і вітчизняної селекції та встановити генетичні 

взаємозв’язки між ними. Результати досліджень свідчать про віддаленість видів один від 

одного (кожен вид виділився в окремий кластер). Це підтверджується відсутністю фрагментів, 

спільних для усіх видів, а також невеликою кількістю ампліконів, спільних у межах 

дослідженої вибірки окремого виду. Результати оцінки міжвидового поліморфізму 

представників роду Phaseolus L. узгоджуються з основними класифікаціями роду, що 

ґрунтується на анатомо-морфологічних ознаках.  

Ключові слова: Phaseolus vulgaris (L.) Savi, Ph. lunatus L. Ssp. Microsperma, Ph. acutifolius 

A. Grau., Ph. multiflorus Lam., RAPD-аналіз, кластер, генетичне різноманіття  
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Збереження і вивчення генетичних ресур-

сів рослин є актуальним генетико-селекційним 

завданням. Оцінка генетичного різноманіття 

вихідного селекційного матеріалу, характерис-

тика існуючого генофонду, визначення ступеня 

спорідненості зразків потребують наявності то-

чних, надійних та ефективних методів іденти-

фікації. Молекулярні маркери – сучасні інстру-

менти для вирішення теоретичних і практичних 

проблем селекції та генетики. Добір з їх допо-

могою (Marker Assisted Selection – MAS) дозво-

ляє на якісно новому рівні здійснювати селек-

ційний процес (Малышев и др., 2005; Бурляева 

и др., 2007; Коновалов и др., 2008; Рисованная, 

2009). Перевагою його використання є можли-

вість вивчення генетичного контролю ознаки, 

локалізації відповідного гена чи генів у хромо-

сомі (Кочиева и др., 2001; Сиволап и др., 2008).  

Одним із варіантів полімеразної ланцю-

гової реакції (ПЛР) є ДНК з праймерами віль-

ного нуклеотидного складу (RAPD), вони до-

зволяють досліджувати велику кількість локу-
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сів, які представляють різні ділянки геному 

(Календарь и др., 2002), що має велике значен-

ня при визначенні філогенетичних зв’язків між 

видами та генетичної мінливості у окремих ге-

нотипів (Бурляева и др., 2007). 

Вивчення генетичної різноманітності та 

філогенетичних зв’язків є актуальним для роз-

роблення селекційних програм. Такий підхід 

дає можливість добирати сорти чи популяції 

для схрещування, що мають бажані ознаки та 

генетично віддалені один від одного (Смирнов, 

2005). Одним із основних завдань селекційної 

роботи є диференціація вихідного матеріалу за 

степенем генетичної близькості. Сорти, популя-

ції та селекційні форми, що використовуються у 

селекційній роботі, досить різноманітні за про-

явом ознак і їх походження не завжди відоме. 

ДНК-технології дають можливість виявляти як 

міжвидову, так і внутрішньовидову мінливість, 

розподіляти та класифікувати селекційний мате-

ріал залежно від рівня генетичної близькості.  

У дослідженнях квасолі звичайної вико-

ристано різні типи маркерів (RLFP, RAPD та 

ISSR). Для квасолі побудова генетичних карт 

може бути полегшена використанням RAPD-

аналізу. Це дозволило відкрити молекулярно-
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генетичні маркери пов’язані з генами стійкості 

до хвороб (Miklas et al., 1993). Так, RAPD-

аналіз використовується у селекції квасолі для 

визначення генів стійкості до кутової плямис-

тості листків (Eveline et al., 2003), стійкості до 

антракнозу (Rodrigues-Suarez et al., 2007), до ві-

русу жовтої мозаїки (Matthew et al., 2007), іржі 

(Jung et al., 1996), бактеріального в’янення (Yu 

et al., 1998). Була проведена якісна та кількісна 

характеристика RAPD-поліморфізму (Skroch et 

al., 1995).  

Здійснена оцінка генетичного різноманіт-

тя та встановлені генетичні зв’язки виду Ph. 

vulgaris зразків італійської селекції (Marotti et 

al., 2007), за допомогою RAPD-аналізу вдалося 

згрупувати американські зразки залежно від їх 

місця створення (Métais et al., 2000). Шляхом 

використання 50 RAPD праймерів (Skroch et al., 

1995) при вивченні зразків з Танзанії було 

встановлено, що вони на 60% генетично подіб-

ні (Briand et al., 1998), вивчено колекцію зразків 

з південної Бразилії (Maciel et al., 2001).  

Досліджувалася генетична мінливість Ph. 

lunatus з використанням 16 диких та 30 культу-

рних форм (Fofana et al., 1997), які розділилися 

на дві групи – американську та андійську. Та-

кож були проведені дослідження Ph. multiflorus 

з використанням трьох RAPD-праймерів 

(Acampora et al., 2007).  

Проте зразки української селекції у цьо-

му плані залишаються невивченими. Метою 

нашої роботи був аналіз різних рівнів генетич-

ної мінливості, встановлення генетичних дис-

танцій та філогенетичних зв’язків у межах роду 

Phaseolus L. за допомогою RAPD-аналізу.  

МЕТОДИКА  

Як рослинний матеріал використовували 

25 зразків квасолі з колекції Харківського наці-

онального аграрного університету ім. В.В. До-

кучаєва (ХНАУ) та Національного центру гене-

тичних ресурсів рослин України (НЦГРРУ) 

(табл. 1). Зразки інтродуковані з різних еколо-

го-географічних зон (Україна, Болгарія, Туреч-

чина, Франція, США, Філіппіни, Росія, Іран, 

 

Таблиця 1. Перелік зразків квасолі, що вивчалися  

№ 

з/п 

№ Національного каталогу 

України 
Назва зразка Країна походження 

Ph. vulgaris (L.) Savi 

1 UD0300775 Докучаєвська Україна 

2 UD0300025 Первомайська Україна 

3 UD0501709 - Україна 

4 UD0501722 - Україна 

5 UD0503341 - Україна 

6 UD0503256 - Україна 

7 UD0500045 Прелом Болгарія 

8 UD0501043 Horoz Туреччина 

9 UD0500223 Isex Франція 

10 UD0500227 Holberg США 

Ph. lunatus L. Ssp. Microsperma 

11 UD0302220 Пестропалевая Росія 

12 UD0303348 Geszentye Bab Угорщина 

13 UD0303348 Henderson США 

14 UD0303247 Three Color Poll США 

15 UD0301530 Koro Irion Філіппіни 

Ph. multiflorus Lam 

16 UD0300461 Місцева 15 Україна 

17 UD0301762 - Україна 

18 UD0303436 - Україна 

19 UD0303446 Blanka Польща 

20 UD0300843 - Німеччина 

Ph. acutifolius A Grau 

21 UD0301625 - Україна 

22 UD0301237 Accutifolius Німеччина 

23 UD0301869 Зард американ Іран 

24 UD0300124 PI 440798 Мексика 

25 UD0300498 PI 476858 Мексика 
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Мексика та ін.) і належать до чотирьох видів: 

Ph. vulgaris (L.) Savi, Ph. lunatus L. Ssp. 

Microsperma, Ph. acutifolius A. Grau, Ph. 

multiflorus Lam. Вибір рослинного матеріалу 

пов’язаний з його використанням у селекцій-

ному процесі зі створення вихідного матеріалу 

квасолі. 

RAPD-аналіз. ДНК виділяли з 10 зрілих 

насінин цетавлонним методом (Ausubel et al., 

1987). Отриману ДНК перевіряли в 1% агароз-

ному гелі у присутності бромистого етидію. 

Концентрацію ДНК визначали за допомогою 

спектрофотометра. 

Умови ампліфікації. Поліморфізм RAPD-

локусів вивчали методом ПЛР. Ампліфікацію 

проводили з використанням наборів для ПЛР 

(GenePak
TM

 PCR Core). Кінцевий об’єм реак-

ційної суміші склав 20 мкл і містив 20 нг гено-

мної ДНК та 0,2 мкМ праймера. В епендорфи 

зверху суміші наливали 20 мкл мінерального 

масла. У роботі було використано 10 праймерів 

з вказаною послідовністю (табл. 2). Ампліфіка-

цію проводили на чотириканальному програ-

мованому термостаті ТП4-ПЦР-01 «Терцик» за 

таких умов: 1 цикл – денатурація при 94°С (5 

хв), 45 циклів: 94°С (1 хв), відпал – 36°С (1 хв), 

елонгація – 72°С (2 хв), 1 цикл – фінальна елон-

гація, 72°С (7 хв). За даних умов результати 

ампліфікації відтворювалися. Кожен аналіз 

проводився у дворазовому повторенні.  

Електофорез ДНК. Розподіл продуктів 

ампліфікації проводили методом горизонталь-

ного електрофорезу у 2% агарозному гелі у 

присутності бромистого етидію. Як електрод-

ний та буфер для гелю використовували ТРІС-

ЕДТА-боратну буферну систему – 0,09 М ТРІС, 

0,09 М Н3ВО3, 0,0031 М ЕДТА (рН 8,3). Елект-

рофорез проводили у горизонтальному приладі 

Hoefer SuperSub100 (Brody et al., 2004). Як мар-

кер для визначення розмірів ампліфікованих 

фрагментів використовували 1 kb DNA leader. 

Візуалізацію результатів аналізу здійс-

нювали за допомогою трансілюмінатора ТСР-

20 з наступним фотографуванням гелів в УФ-

променях.  

Статистична обробка даних. Визначення 

кількості та розмірів продуктів ампліфікації про-

водили за допомогою програмного пакета 

“TotalLab TL120”. За результатами аналізу були 

створені бінарні матриці в яких було позначено 

«присутність» (1) чи «відсутність» (0) амплікона. 

Аналіз генетичного різноманіття проводили обчи-

сленням генетичних дистанцій за Nei, Li (1979). 

Кластеризацію та побудову дендрограм, що пока-

зує філогенетичні зв’язки між вивченими зразка-

ми квасолі, проводили методом NJ (близьких су-

сідів) за допомогою пакета програм Phylip-3.69 

(http://evolution.genetics.washington.edu/phylip.html).  

Статистичну достовірність утворення 

кластерів в отриманих деревах оцінювали за 

допомогою бутстреп-аналізу у програмі 

PHYLIP. Оцінка бутстреп-значень була прове-

дена у 1000 повторностях.  

РЕЗУЛЬТАТИ ТА ОБГОВОРЕННЯ  

Нами було вивчено генетичне різнома-

ніття 25 зразків квасолі чотирьох видів різного 

еколого-географічного походження (Україна, 

Росія, США, Болгарія, Мексика, Туреччина та 

ін.). Ампліфікація з довільними праймерами 

дозволила виявити високу спорідненість про-

дуктів ампліфікації між зразками одного виду 

та велику міжвидову відмінність, що дає змогу 

навіть без побудови відповідних дендрограм 

ідентифікувати особини одного виду.  

Вивчені праймери дозволяють виявити на 

електрофореграмах від 14 до 22 продуктів амп-

ліфікації у різних видів роду Phaseolus L. У ці-

лому було ідентифіковано 173 локуси. Молеку-

лярний розмір виявлених ампліконів був у ме-

жах 100-2759 п.н. (табл. 3). Загалом за всіма ви-

вченими видами квасолі відзначено досить ви-

Таблиця 2. Праймери та їх послідовності 

Праймер Нуклеотидна послідовність 

OAC20 5’-ACGGAAGTGG-3’ 

OРF10 5’-GGAAGCTTGG-3’ 

OРI-19 5’-AATGCGGGAG-3’ 

OPU-01 5’-ACGGACGTCA-3’ 

OPZ-04 5’-AGGCTGTGCT-3’ 

OPW-04 5’-CAGAAGCGGA-3’ 

OPW-06 5’-AGGCCCGATG-3’ 

OPW-10 5’-TCGCATCCCT-3’ 

P28 5’-CAAACGTCGG-3’ 

P37 5’-CTGACCAGCC-3’ 



ГОЛОВАНЬ, ПУЗІК  

42 

сокий рівень поліморфізму, детектований за 

допомогою RAPD-аналізу. Даний показник за-

лежить як від нуклеотидного складу викорис-

таних праймерів, так і від виду протестованих 

рослин. Зокрема, нами для RAPD-аналізу зраз-

ків квасолі були використані праймери, що по-

казали високий рівень поліморфізму у виду Ph. 

vulgaris (Haley et al., 1993; Miklas et al., 1995). З 

іншого боку, вид квасолі Ph. multiflorus є пере-

хреснозапильним і має високий рівень генетич-

ної мінливості.  

При міжвидовому аналізі для зразків бу-

ло ідентифіковано унікальні присутні в одному 

генотипі фрагменти (табл. 4). Так, за прайме-

ром OAC-20 унікальними виявилися ділянки 

розміром 1621 п.н. (Holberg, США) та 1232 п.н. 

(UDO501722, Україна). Найбільшу кількість 

унікальних ампліконів було виявлено з викори-

станням праймера OРF10 – 1935 п.н. та 1570 

п.н. (Докучаєвська, Україна), 758 п.н. 

(Henderson, США), 284 п.н. (Accutifolius, Німе-

ччина) та OPW10: 1500 п.н. (Докучаєвська, 

Україна), 1419 п.н. (Geszentye Bab, Угорщина), 

823 п.н. (UDO503341, Україна), 112 п.н. (Пер-

вомайська, Україна). Ці ділянки можуть слугу-

вати маркерами конкретного сорту.  

Таблиця 3. Поліморфізм різних видів квасолі за RAPD-локусами  
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Ph. vulgaris 98 11 87 88,8 100-2759 30 30,0 

Ph. lunatus 58 18 40 69,0 201-1978 12 20,7 

Ph. multiflorus 61 35 26 43,0 125-2380 10 16,4 

Ph. acutifolius 56 21 35 62,5 100-1351 17 30,3 

 

 

Таблиця 4. Унікальні амплікони виявлені при міжвидовому аналізі  

з використанням RAPD-маркерів  

№ Зразок Вид квасолі Розмір амплікона Маркер 

1 Holberg Ph. vulgaris 1621 п.н. 
ОАС20 

2 UDO501722 Ph. vulgaris 1232 п.н. 

3 UDO503341 Ph. vulgaris 1570 п.н. 
OPI19 

4 Geszentye Bab Ph. lunatus 678 п.н.,513 п.н. 

5 Isex Ph. vulgaris 1169 п.н. 
OPU01 

6 Зард Американ Ph. acutifolius 815 п.н. 

7 Докучаєвська Ph. vulgaris 1935 п.н.,1570 п.н. 

OРF10 8 Henderson Ph. lunatus 758 п.н. 

9 Accutifolius Ph. acutifolius 284 п.н. 

10 Blanka Ph. multiflorus 2380 п.н., 1678 п.н. OPW06 

11 Докучаєвська Ph. vulgaris 1500 п.н 

OPW10 
12 Geszentye Bab Ph. lunatus 1419 п.н 

13 UDO503341 Ph. vulgaris 823 п.н. 

14 Первомайська Ph. vulgaris 112 п.н. 

15 Докучаєвська Ph. vulgaris 2759 п.н OPW04 

16 UDO503341 Ph. vulgaris 2226 п.н.,1146 п. н., 255 п.н. 
P28 

17 Isex Ph. vulgaris 100 п.н. 

18 UDO503341 Ph. vulgaris 1300 п.н. 

Р37 19 Зард Американ Ph. acutifolius 450 п.н. 

20 Accutifolius Ph. acutifolius 250 п.н. 

21 Geszentye Bab Ph. lunatus 1177 п.н 
OPZ04 

22 РІ440798 Ph. acutifolius 600 п.н., 230 п.н. 
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Мономорфні компоненти були виявлені 

лише у межах кожного виду. При міжвидовому 

аналізі всі локуси були поліморфні. На основі 

даних RAPD-аналізу була отримана матриця 

генетичних дистанцій Nei і Li, яка надалі вико-

ристовувалася для вивчення генетичних взає-

мозв’язків між зразками квасолі різних видів за 

допомогою кластерного аналізу. Найбільші ге-

нетичні дистанції були виявлені для видів Ph. 

vulgaris та Ph. acutifolius. Найменшими генети-

чними дистанціями характеризувалися види Ph. 

vulgaris та Ph. multiflorus.  

У результаті кластеризації зразків квасолі 

методом приєднання ближчих сусідів з наступ-

ним бутстреп-аналізом було виділено чотрири 

кластери (рис. 1).  

У генотипів, об’єднаних у перший клас-

тер, були виявлені такі мономорфні локуси: 

OF-10 (952 п.н., 710 п.н.), OPW-06 (1163 п.н., 

885 п.н., 421 п.н., 328 п.н.), OPW-04 (1363 п.н., 

1164 п.н., 587 п.н.), OPZ-04 (702 п.н., 569 п.н.) 

(табл. 5). Присутність спільних ампліконів для 

всіх досліджених генотипів цього кластера ви-

являє консервативні ділянки геному, що свід-

чить про єдине походження таксонів. Останні 

локуси були поліморфними. Наявність полі-

морфних фрагментів ДНК демонструє відносно 

високий внутрішньовидовий та внутрішньопід-

видовий, а також індивідуальний поліморфізм, 

який пояснюється присутністю у геномі виду 

Ph. vulgaris високо повторюваних послідовнос-

тей. Всього серед зразків цього кластера амплі-

фіковано 98 локусів, серед яких 87 були полі-

морфними. Середній рівень поліморфізму за 

всіма праймерами становив 88,8% (табл. 3). До-

сить високий рівень поліморфізму також було 

отримано у роботі Marotti et al. (2007). Так, при 

використанні шести RAPD-праймерів рівень 

поліморфізму був 69%. При вивченні зразків з 

південної Бразилії з використанням 15 прайме-

рів отримано 304 продукти, рівень поліморфіз-

му яких склав 88,8% (Maciel et al., 2001). 

У першому кластері за окремими прай-

мерами виявлені унікальні компоненти. Так, за 

праймером OAC-20: UDO501722 (Україна) 

1232п.н., UDO503341 (Україна) 658 п.н. та 

Holberg (США) 1621 п.н., 685 п.н., які не зу-

стрічалися в інших зразків цього кластера. Уні-

кальні компоненти були відзначені також за 

іншими праймерами (табл. 6).  

Найбільшу кількість ампліконів було іде-

нтифіковано з використанням OPW-10 прайме-

ра – для п’яти зразків колекції. Всього було ам-

пліфіковано 30 унікальних фрагментів, їх част-

ка у цьому кластері становить 30,0% (табл. 3). 

Виявлені специфічні фрагменти у представни-

ків квасолі звичайної можуть розглядатися як 

родо-, видо- та підвидо-специфічні маркери, які  

 

Рис. 1. Дендрограма філогенетичних зв’язків між зразками квасолі за RAPD-аналізом.  

Ph. lunatus 

Ph. acutifolius 

Ph. multiflorus 

Ph. vulgaris 



ГОЛОВАНЬ, ПУЗІК  

44 

Таблиця 5. Мономорфні локуси виявлені за допомогою RAPD-маркерів  

№ кластера Маркер Розмір ампліфікона 

1 

OРF10 952 п.н.,710 п.н 

OPW-06 1163 п.н., 885 п.н., 421 п.н., 328 п.н. 

OPW-04 1363 п.н., 1164 п.н., 587 п.н. 

OPZ-04 702 п.н., 569 п.н. 

2 

OAC20 1748 п.н., 1352 п.н., 750 п.н., 495 п.н. 

OРI19 1284 п.н., 760 п.н. 

OPU01 1352 п.н., 537 п.н., 432 п.н., 328 п.н., 188 п.н. 

OРF10 1252 п.н., 952 п.н., 710 п.н., 242 п.н. 

OPW06 1163 п.н., 885 п.н., 328 п.н. 

OPW10 1011 п.н., 622 п.н., 275 п.н. 

OPW04 1363 п.н., 1164 п.н., 964 п.н., 515 п.н., 189 п.н. 

P28 1099 п.н., 703 п.н., 444 п.н. 

P37 1556 п.н., 1225 п.н., 864 п.н., 396 п.н. 

OPZ04 908 п.н., 757 п.н. 

3 

OAC20 332 п.н., 174 п.н., 100 п.н. 

OPU01 648 п.н., 432 п.н. 

OРF10 100 п.н. 

OPW06 726 п.н., 655 п.н. 

OPW10 622 п.н. 

OPW04 826 п.н., 745 п.н., 450 п.н. 

Р28 548 п.н., 444 п.н. 

Р37 372 п.н., 150 п.н., 100 п.н. 

OPZ04 386 п.н., 273 п.н., 200 п.н., 150 п.н. 

4 

OAC20 750 п.н. 

OРI19 1672 п.н., 372 п.н. 

OPU01 760 п.н., 537 п.н., 328 п.н. 

OРF10 637 п.н. 

OPW06 885 п.н., 772 п.н., 655 п.н. 

OPW04 587 п.н. 

Р28 635 п.н., 374 п.н. 

Р37 758 п.н., 461 п.н. 

OPZ04 1028 п.н., 757 п.н., 648 п.н. 

 

Таблиця 6. Унікальні амплікони характерні для першого кластера,  

виявлені з використанням RAPD-маркерів  

Назва зразка Розмір амплікона Праймер 

UDO501722 1232 п.н. 

OAC-20 UDO503341 658 п.н. 

Holberg 1621 п.н., 685 п.н. 

UDO503341 1570 п.н., 760 п.н. 
OI-19 

Holberg 970 п.н., 655 п.н. 

Isex 1169 п.н. 
OPU-01 

Первомайська 760 п.н 

UDO503341 147 п.н. 
OF10 

Докучаєвська 1935 п.н., 1570 п.н., 1010 п.н. 

UDO503341 772 п.н. OPW-06 

UDO50172 275 п.н. 

OPW-10 

UDO503341 823 п.н. 

Isex 484 п.н. 

Первомайська 340 п.н., 112 п.н 

Докучаєвська 1500 п.н. 

Докучаєвська 2759 п.н. OPW-04 

UDO503341 2226 п.н., 1146 п.н., 833 п.н., 548 п.н., 255 п.н. 
Р-28 

Isex 100 п.н. 

UDO503341 1300 п.н., 461 п.н. Р37 
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можуть використовуватися як молекулярний 

інструмент у генотипуванні, паспортизації та 

аналізі таксономічних взаємозв’язків.  

Всі зразки, віднесені до цього кластера, 

належать до виду Ph. vulgaris. Найбільш гене-

тично близькими виявилися зразки: Isex (Фран-

ція) з Holberg (США), Прелом (Болгарія) з Пер-

вомайською (Україна) та UDO503341 (Україна) 

з Докучаєвською (Україна). Їх предкові дикі 

популяції, очевидно, складають одну популя-

цію. Найбільш віддаленим у межах даного кла-

стера виявився зразок Horoz (Туреччина). Та-

кож у даний кластер увійшли зразки: 

UDO503256 (Україна), що генетично був ближ-

чим до зразків UDO503341 (Україна) та Доку-

чаєвська (Україна); зразок UDO501722 (Украї-

на) та UDO501709 (Україна), за генетичною ві-

дстанню вони були ближчими до зразка Horoz 

(Туреччина). Провести аналіз родоводів цих 

зразків не вдалося, оскільки більшу частину з 

них складають зразки народної селекції та іно-

земної селекції. Але встановлені родоводи двох 

сортів селекції ХНАУ ім. В.В. Докучаєва: сорт 

Докучаєвська створено шляхом мутагенезу з 

використанням рентгенівських променів з сор-

ту Харківська 9; сорт Первомайська створено 

шляхом гібридизації N65-90 (лінія створена ме-

тодом мутагенезу з сорту Алуна-Молдова) на 

Біла Канадська. Саме цим можна пояснити ге-

нетичну близькість сорту Первомайська з зраз-

ками іноземної селекції (Isex, Holberg).  

 

Рис. 2. Електрофореграма RAPD-спектрів 10 зразків квасолі, отримана при використанні 

праймера ОАС20. Стрілками показані мономорфні компоненти, цифрами – їх молекуляр-

на маса.  
1-5 – Ph. lunatus, 6-10 – Ph. multiflorus, 11 – маркер.  

 

 

Рис. 3. Електрофореграма RAPD-спектрів 15 зразків квасолі, отримана при використанні 

праймера OI19. Стрілками показані мономорфні компоненти, цифрами – їх молекулярна 

маса.  
1-10 – Ph. vulgaris, 12-16 – Ph. multiflorus, 11 – маркер.  

750п.н. 

1   2   3      4    5    6    7    8    9   10   11  12  13   14  15  16 

1351п.н. 

821п.н. 

372п.н. 

 1      2        3      4       5      6      7        8      9      10     11 



ГОЛОВАНЬ, ПУЗІК  

46 

До другого кластера ввійшли зразки, що 

належать до виду Ph. multiflorus. Передумовою 

об’єднання цих генотипів у другий кластер бу-

ли такі мономорфні локуси: за праймером 

OAC20 – 1748 п.н., 1352 п.н., 750 п.н., 495 п.н.; 

OРI19 – 1284 п.н, 760 п.н.; OPU01 – 1352 п.н., 

537 п.н., 432 п.н., 328 п.н., 188 п.н. та ін. (табл. 

5, рис. 3). Всі інші виявлені локуси були полі-

морфними. Всього було ампліфіковано 61 ло-

кус, з яких 26 були поліморфними (табл. 3). Се-

редній рівень поліморфізму цього кластера за 

всіма праймерами становив 43%. Також було 

отримано 10 унікальних ампліконів. Так, на-

приклад, праймер OРI19-UD0301762 (Україна) 

– 206 п.н., OPU01-Blanka (Польща) – 886 п.н. 

(табл. 7). Частка унікальних ампліконів за да-

ним кластером становила 16,4% (табл. 3). Ви-

явлені амплікони можуть бути використані для 

ідентифікації конкретного зразка.  

Найбільш генетично близькими у даному 

кластері виявилися зразки UDO300461 (Украї-

на) та UDO303436 (Україна). У міру збільшен-

ня генетичних дистанцій розташувалися зразки 

UDO301762 (Україна), UDO500843 (Німеччи-

на) та Blanka (Польща). Родоводи цих зразків 

не відомі.  

До третього кластера віднесені зразки, що 

належать до виду Ph. acutifolius. Для зразків, 

представлених у цьому кластері, були характе-

рні наступні мономорфні локуси: праймер 

OAC20 – 332 п.н., 174 п.н. та 100 п.н., праймер 

OPU01 – 648 п.н., 432 п.н., праймер OРF10 – 

100 п.н., праймер OPW06 – 726 п.н., 655 п.н. та 

Таблиця 7. Унікальні амплікони характерні для другого кластера,  

виявлені з використанням RAPD-маркерів 

№ з/п Назва зразка Розмір амплікона Праймер 

1 UD0301762 (Україна) 206 п.н. OРI19 

2 Blanka (Польща) 886 п.н. OPU01 

3 Blanka (Польща) 2380 п.н., 1678 п.н., 655 п.н. 
OPW06 

4 UD0500843 (Німеччина) 1594 п.н. 

5 Blanka (Польща) 1340 п.н. 
OPW10 

6 UD0303436 (Україна) 750 п.н. 

7 UD0303436 (Україна) 125 п.н. Р28 

8 UD0500843 (Німеччина) 519 п.н. OPZ04 

 

Таблиця 8. Унікальні амплікони характерні для третього кластера,  

виявлені з використанням RAPD-маркерів 

№ 

з/п 
Назва зразка Розмір амплікона Праймер 

1 UDO501869 (Зард Американ, Іран) 893 п.н.,685 п.н. OAC20 

2 UDO501869 (Зард Американ, Іран) 1351 п.н. 
OI19 

3 UD0301625 (Україна) 655 п.н.,558 п.н., 

4 UDO501869 (Зард Американ, Іран) 932 п.н., 886п.н., 815п.н., 760п.н OPU01 

5 Accutifolius (Німеччина) 284 п.н. OF10 

6 UDO501869 (Зард Американ, Іран) 328 п.н. OPW06 

7 UD0300124 (РІ440798, Мексика) 833 п.н., 635 п.н. Р28 

8 UDO501869 (Зард Американ, Іран) 450 п.н. 
Р37 

9 Accutifolius (Німеччина) 250 п.н. 

10 

11 

UD0300124 (РІ440798, Мексика) 600 п.н., 230 п.н., 
OPZ04 

Accutifolius (Німеччина) 201 п.н. 

 

Таблиця 9. Унікальні амплікони характерні для четвертого кластера,  

виявлені з використанням RAPD-маркерів  

№ 

з/п 
Назва зразка Розмір амплікона Праймер 

1 Geszentye Bab 1183 п.н., 1000 п.н., 495 п.н. OAC20 

2 Geszentye Bab 678 п.н., 513 п.н. OI19 

3 Geszentye Bab 1268 п.н., 932 п.н., 603 п.н. OPU01 

4 Henderson 1010 п.н., 758 п.н. OF10 

5 Geszentye Bab 1419 п.н. OPW10 

6 Geszentye Bab 1177 п.н. OPZ04 
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ін. (табл. 5). Всі інші виявлені локуси були по-

ліморфними. Всього було ампліфіковано 56 ло-

кусів, з яких 35 були поліморфними. Середній 

рівень поліморфізму цього кластера за всіма 

праймерами становив 62,5% (табл. 3).  

Для зразків, що ввійшли в цей кластер, 

було виявлено 17 унікальних локусів: зокрема, 

за праймером OAC20 виявлено три унікальних 

амплікони розміром – 332 п.н., 174 п.н. та 100 

п.н. відповідно (табл. 8). Унікальні амплікони 

були візуалізовані і з використанням інших 

праймерів. Найбільшу кількість ампліконів бу-

ло отримано з використанням праймера OPU01 

– 4. Частка унікальних ампліконів за цим клас-

тером становила 30,3% (табл. 3). Виявлені амп-

лікони можуть бути використані для ідентифі-

кації конкретного зразка. Так, за допомогою 

цих праймерів можливо ідентифікувати чотири 

зразки з п’яти представлених у колекції, при-

чому для деяких з них для більшої точності 

можна використовувати декілька праймерів. 

Так, зразок UDO501869 (Зард Американ, Іран) 

ідентифікується за п’ятьма праймерами (табл. 

8).  

Найбільш генетично близькими у даному 

кластері виявилися зразки UDO500498 

(РІ476858, Мексика) та UDO301237 (Accutifoli-

us, Німеччина). У міру збільшення генетичних 

дистанцій розташувалися зразки UDO301625 

(Україна), UDO300124 (РІ440798, Мексика) та 

UDO501869 (Зард Американ, Іран). Родоводи 

цих зразків не відомі.  

Четвертий кластер охарактеризувався 

зразками виду Ph. lunatus. Для зразків цього 

кластера були виявлені такі мономорфні локу-

си: праймер OAC20 – 750 п.н., праймер OРI19 – 

1672 п.н. та 372 п.н., праймер OPU01 – 760 п.н., 

537 п.н. та 328 п.н., праймер OРF10 – 637 п.н., 

праймер OPW06 – 885 п.н., 772 п.н. та 655 п.н., 

праймер OPW04 – 587 п.н., праймер Р28 – 635 

п.н. та 374 п.н., праймер Р37 – 758 п.н. та 461 

п.н., праймер OPZ04 – 1028 п.н., 757 п.н. та 648 

п.н. (рис. 2, табл. 5). Всі інші виявлені локуси 

були поліморфними. Всього було ампліфікова-

но 58 локусів, з яких 40 були поліморфними. 

Середній рівень поліморфізму цього кластера 

за всіма праймерами становив 69,0% (табл. 3). 

У роботі Fofana et al. (1997) при використанні 

12 олігонуклеотидних праймерів отримано 172 

амплікони, рівень поліморфізму яких склав 

37,7%.  

Також було отримано 12 унікальних амп-

ліконів. Так, наприклад, за праймером OРI19 у 

зразку UDO503348 (Geszentye Bab, Угорщина) 

– 678 п.н. та 513 п.н., у праймера OPU01-

UDO503348 (Geszentye Bab, Угорщина) – 1268 

п.н., 932 п.н. та 603 п.н. та інші (табл. 9). Частка 

унікальних ампліконів за цим кластером стано-

вила 20,7% (табл. 3). Виявлені амплікони мо-

жуть бути використані для ідентифікації конк-

ретного зразка. Найбільше унікальних ампліко-

нів виявлено у зразка UDO503348 (Geszentye 

Bab, Угорщина) – 10 з використанням OAC20, 

OРI19, OPU01, OPW10 та OPZ04 праймерів.  

Найбільш генетично близькими у даному 

кластері виявилися зразки UDO503348 (Geszen-

tye Bab, Угорщина) та UDO503247 (Three Color 

Poll, США). У міру збільшення генетичних ди-

станцій розташувалися зразки (Henderson, 

США), UDO302220 (Пестропалева, Росія) та 

UDO301530 (Koro Irion, Філіппіни). Провести 

аналіз родоводів цих зразків не вдалося, оскіль-

ки більшу частину з них складають зразки іно-

земної селекції.  

Отримане нами філогенетичне дерево по-

казує, що Ph. vulgaris та Ph. multiflorus є гене-

тично ближчими між собою, ніж до інших ви-

дів, взятих в аналіз. Для цих двох кластерів ха-

рактерна наявність семи мономорфних локусів. 

Так, за праймером OF10 знайдені два мономо-

рфних амплікони з розміром 952 п.н. та 710 

п.н., за OPW06 – 1163 п.н., 885 п.н. та 328 п.н., 

за OPW04 – 1363 п.н. та 1164 п.н. Між видами 

Ph. lunatus та Ph. multiflorus знайдено п’ять мо-

номорфних локусів: ОАС20 – 750 п.н., праймер 

OPU01 – 537 п.н. та 328 п.н., за OPW06 – 885 

п.н., за OPZ04 – 757 п.н. Між видами Ph. multi-

florus та Ph. acutifolius виявлено три спільних 

локуси: OPU01 – 432 п.н., OPW10 – 622 п.н., 

Р28 – 444 п.н. Між видами Ph. vulgaris та Ph. 

lunatus знайдено два спільних локуси: OPW06 – 

885 п.н., OPW04 – 587 п.н. Між видами Ph. lu-

natus та Ph. acutifolius виявлений лише один 

локус за праймером OPW06 – 655 п.н.. Між ви-

дами Ph. vulgaris та Ph. acutifolius взагалі не ви-

явлено спільних локусів.  

Отже, у результаті проведеного молеку-

лярно-генетичного аналізу з допомогою RAPD-

маркерів вивчена колекція квасолі чотирьох 

видів. Всього ідентифіковано 173 локуси, кіль-

кість продуктів ампліфікації варіювала від 14 

до 22 залежно від використаного праймера. Ро-

змір ампліфікованих фрагментів був у межах 

від 100 п.н. до 2759 п.н. При міжвидовому ана-

лізі рівень поліморфізму становив 100% (всі 

локуси поліморфні). При внутрішньовидовому 

аналізі рівень поліморфізму варіював залежно 

від виду: у квасолі звичайної (Ph. vulgaris) рі-

вень поліморфізму становив 88,8%; у Ph. 
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multiflorus – 69,0%; у Ph. lunatus – 43,0%; у Ph. 

acutifolius – 62,5%. Як при міжвидовому, так і 

при внутрішньовидовому аналізі виявлені уні-

кальні присутні тільки у одному генотипі амп-

лікони. Ці ділянки можуть слугувати маркера-

ми конкретного зразка та використовуватися 

для ідентифікації та паспортизації генетичних 

ресурсів. У квасолі звичайної виявлено 30 уні-

кальних ампліконів (30,0%), у квасолі багаток-

віткової – 10 (16,4%), у квасолі лимської – 12 

(20,7%), у квасолі гостролистої – 17 (30,3%). У 

межах кожного виділеного у результаті класте-

ризації методом NJ кластера виявлені мономо-

рфні локуси. Так, у межах першого кластера, 

який представлений видом Ph. vulgaris, виявле-

но 11 локусів, у межах ІІ кластера – 35 локусів 

(вид Ph. multiflorus), ІІІ кластера – 21 локус (Ph. 

acutifolius) та у межах четвертого – 18 локусів 

(Ph. lunatus). Найбільші генетичні дистанції бу-

ли виявлені для видів Ph. vulgaris та Ph. 

acutifolius. Найменшими генетичними дистан-

ціями характеризувалися види Ph. vulgaris та 

Ph. multiflorus.  

Використання методу RAPD-аналізу до-

зволило диференціювати на молекулярно-

генетичному рівні види й зразки квасолі зару-

біжної та вітчизняної селекції і встановити ге-

нетичні взаємозв’язки між ними. Результати 

досліджень свідчать про віддаленість видів 

один від одного (кожен вид виділився в окре-

мий кластер), це підтверджується відсутністю 

фрагментів, спільних для усіх видів, а також 

невеликою кількістю ампліконів, спільних у 

межах дослідженої вибірки окремого виду. От-

же, отримані нами результати оцінки міжвидо-

вого поліморфізму представників роду 

Phaseolus L. узгоджуються з основними класи-

фікаціями роду, що грунтується на анатомо-

морфологічних ознаках.  
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RAPD-ANALYSIS OF GENOME POLYMORPHISM  

OF DIFFERENT SPECIES OF PHASEOLUS L. GENUS  

L. V. Golovan’, V. K. Pouzik 

V.V. Dokuchaev Kharkiv National Agrarian University  

(Kharkiv, Ukraine)  

The use of method of RAPD-analysis has allowed to differentiate on molecular-genetic level the 

species and samples of common bean of foreign and domestic selection, to establish the genetic 

interconnections between them. The results of studies testify to remoteness of species from each 

other (each species was allocated in separate clusters), it is confirmed by the absence of fragments of 

general for all species, and also by the small amount of amplicons, the general within the 

investigated sample of separate species. The results of estimation of interspecific polymorphism of 

representatives of Phaseolus L. genus conform to basic classifications of genus which are based on 

anatomical-morphological signs. 

Key words: Phaseolus vulgaris (L.), Savi, Ph. lunatus L. Ssp. Microsperma, Ph. acutifolius A. 

Grau., Ph. multiflorus Lam., RAPD-analysis, cluster, genetic variety  
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RAPD-АНАЛИЗ ГЕНОМНОГО ПОЛИМОРФИЗМА  

РАЗЛИЧНЫХ ВИДОВ РОДА PHASEOLUS L.  

Л. В. Головань, В. К. Пузик  

Харьковский национальный аграрный университет им. В.В. Докучаева  

(Харьков, Украина)  

Использование метода RAPD-анализа позволило дифференцировать на молекулярно-гене-

тическом уровне виды и образцы фасоли зарубежной и отечественной селекции, установить 

генетические взаимосвязи между ними. Результаты исследований свидетельствуют об отда-

ленности видов друг от друга (каждый вид выделился в отдельный кластер), это подтвержда-

ется отсутствием фрагментов, общих для всех видов, а также небольшим количеством ампли-

конов, общих в пределах исследованной выборки отдельного вида. Результаты оценки меж-

видового полиморфизма представителей рода Phaseolus L. согласуются с основными класси-

фикациями рода, который основывается на анатомо-морфологических признаках.  

Ключевые слова: Phaseolus vulgaris (L.),  Savi, Ph. lunatus L. Ssp. Microsperma, Ph. acutifolius 

A. Grau, Ph. multiflorus Lam., RAPD-анализ, кластер, генетическое 

разнообразие  


