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На території України найпоширенішими багатовіковими деревами 
є представники Quercus L. та Tillia L. Такі дерева мають унікальне 
значення з точки зору дослідження їх екосистемної ролі та історії 
функціонування екосистем.

У зв’язку з цим, проведення ДНК-аналізу для ідентифікації 
унікального генофонду багатовікових дерев дуба та липи, можливості 
охарактеризувати їх генетичне різноманіття, а також виявити найбільш 
цінні зразки для розмноження в культурі in vitro є одним із 
першочергових завдань. З метою визначення генетичного поліморфізму 
генотипів застосовуються ДНК маркери, зокрема, SSR (simple sequence 
rapids) (Xia et al., 20l7).

Основними перевагами використанняSSRмаркерів є широке 
розповсюдження по геному, кодомінантний тип успадкування, простота 
ідентифікації, гіперваріабельність, висока щільність, мультиалельність, 
та відтворюваність (Khlestkina, 2014) тощо.

Метою роботи є визначення поліморфізму дуба звичайного та 
липи дрібнолистої за SSRмаркерами.

Матеріалом для досліджень були 7 зразків багатовікових дерев 
дуба звичайного: Юзефінський дуб (Рівненська обл., вік біля 1000 р.), 
Дуб Шевченка (м. Київ, вік понад 600 р.), дуб Ветрова (м. Київ, вік біля 
600 р.), багатовіковий дуб у ботанічному саду НУБіП (м. Київ, вік понад 
200 р.), дуб Вітовта (м. Київ, вік понад 400р.), багатовікові дуби біля 1 
навчального корпусу НУБіП (м. Київ, вік понад 400 р.) та 6 зразків липи 
дрібнолистої: Липа Т.Г. Шевченка (м. Седнів, Чернігівська обл., вік 
понад 600 р.), Липа П. Могили (м. Київ, вік понад 600 р.), Багатовікова 
липа парку-пам’ятки «Феофанія» (м. Київ, вік понад 400 р.), липа 
преподобного Феодосія Печерского (м. Київ, вік понад 700 р.), 
багатовікова липа в Голосівському лісі (м. Київ, вік понад 200 р.), 
багатовікова липа (с. Ірша, Радомишльський р-н., Житомирська обл., вік 
понад 200 р.).
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ДНК виділяли з зеленого листя в двох повтореннях, маса наважки 
100 мг. Екстракцію проводили з використанням ЦТАБ, тотальну ДНК 
розчиняли в ТЕ буфері. Для оцінки поліморфізму дуба та липи 
використовували 7 (SRQrZAGV, SRQrZAGll, SRQrZAG25, 
SRQrZAGSO, SRQrZAGSl, SRQrZAG44 та SRQrZAG65) та 6 (Tc927, 
Tc5, Tc915, Tc920, Tc937 та Tc963) SSR маркерів відповідно. 
Полімеразну ланцюгову реакцію (ПЛР) проводили відповідно до 
Kampfer et al. (1998) та Phuekvilai et al. (2013).

Отримані амплікони візуалізували за допомогою електрофорезу в 
2% агарозному гелі. Розмір фрагментів розраховували з використанням 
програмного забезпечення TotalLab 12.0.

У результаті ПЛР отримали алелі очікуваних розмірів. Визначено, 
що за 7 SSR маркерам у досліджуваних зразків дуба отримано від 4 до 8 
алелів. Відповідно до розрахованого значення індексу поліморфності 
локуса (РІС), найбільш поліморфним виявився маркер SSRQrZAG65, 
РІС становить 0,84. Найнижче значення РІС було відзначено у маркера 
SRQrZAGl 1 -  0,69. За всіма досліджуваними маркерами був виявлений 
внутрішньо генетичний поліморфізм. Серед досліджуваних зразків 
липи ідентифіковано від 2 до 5 алелів. Встановлено, що найвище 
значення РІС отримано для маркеру Тс920 -  0,72. Найменш 
поліморфним виявився маркер Тс927, РІС становив 0,28, що 
обумовлено не тільки невеликою кількістю алелів, а й їх нерівномірним 
розподілом по вибірці. За 4 із 6 проаналізованих маркерів для липи 
дрібнолистої був виявлений внутрішньо генетичний поліморфізм.

у  результаті досліджень був виявлений поліморфізм у всіх 
досліджуваних зразках дуба звичайного та липи дрібнолистої, що 
дозволить оцінити їх генетичне різноманіття на основі розподілу алелів.
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