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Вперше для 12 сортів малини, які культивують в Україні, 
проведено аналіз генетичної структури за маркерами ISSR-PCR 
й оцінено ефективність використання цього типу маркерів для 
вивчення генетичного поліморфізму та спорідненості сортів ма-
лини. Екстракцію ДНК здійснювали із свіжого рослинного мате-
ріалу, використовували молоді листки малини. ДНК виділяли за 
використання СТАВ-буферу. 

З метою підбору інформативних ISSR-маркерів для аналізу 
геному малини проведено тестування 31 праймера – 21 з динукле-
отидною коровою послідовністю та 10 з тринуклеотидною. За ре-
зультатами скринінгу праймерів для подальшого молекулярно-ге-
нетичного аналізу поліморфізму сортів малини було обрано 4 ди-
нуклеотидні ISSR-праймери з послідовностями (AG)8YG, (AG)9C, 
(AG)9C і (AC)8C та 3 тринуклеотидні праймери: (ACC)6G, (GTG)6A 
і (GAG)6G. Виявлено високий рівень поліморфізму ISSR-марке-
рів у малини. Середня кількість алелів на локус для досліджених 
12 сортів становила 1,795, середнє значення ефективного числа 
алелів на локус – 1,44, середнє значення індексу гетерогенності 
Шеннона – 0,398, середнє значення очікуваної гетерозиготності 
– 0,262. Розмах генетичних дистанцій між дослідженими сортами 
коливався від 0,109 до 0,606, а індексів генетичної спорідненості 
– від 0,896 до 0,545.

Зроблено висновок про високу інформативність методу муль-
тилокусного ДНК-профілювання ISSR-PCR для генетичної іден-
тифікації сортів малини. Досліджені ISSR-маркери можуть бути 
корисними для характеристики генетичної структури, розрізнен-
ня сортів малини та підбору їх найперспективніших варіантів для 
схрещування.

Ключові слова: малина, Rubus idaeus L., поліморфізм, 
ISSR-PCR-маркери, генетична диференціація.
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Постановка проблеми та аналіз остан-
ніх досліджень. Рід Rubus налічує понад 500 
високоваріабельних і гетерогенних видів, що 
належать до 12 підродів і поширені на всіх 
континентах за винятком пустельних регіо-
нів. Найбільше комерційне значення серед 
них має підрід Ideobatus, відомий як мали-
на (raspberries), що включає приблизно 200 
видів із суттєвою морфологічною та гене-
тичною диференціацією [6]. Червона малина 

(Rubus idaeus L., 2n=2x=14) ‒ листопадний 
багаторічний кущ із родини Rosaceae, ві-
домий завдяки високій гетерозиготності та 
різноманіттю рівнів плоїдності [10]. Це важ-
лива ягідна культура, яка поєднує високу ан-
тиоксидантну активність зі значним умістом 
біологічно активних речовин. Плоди містять 
широкий спектр корисних фітосполук (ан-
тоціани, катехіни, саліцилова та аскорбіно-
ва кислоти, рибофлавін, кверцетин та ін.),  
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які обумовлюють їх високу харчову та функ-
ціональну цінність [5]. Крім того, екстракти 
малини демонструють протипухлинний по-
тенціал, зокрема відносно клітин шлунка та 
товстого кишківника [13].

Дослідження генетичного різноманіття 
малини має вагоме значення як для збережен-
ня природних ресурсів та оцінювання спорід-
неності популяцій, так і для селекційних про-
грам, зокрема під час добору батьківських 
форм для гібридизації [9]. Це також важливо 
для захисту прав селекціонерів рослин з ме-
тою зменшення кількості неправильно мар-
кованих рослин на ринку або незаконного 
розмноження [18]. Сучасна система захисту 
сортів рослин базується здебільшого на їх 
морфологічному описі, однак морфологічні 
ознаки, хоч і залишаються корисним інстру-
ментом, обмежені через низький рівень полі-
морфізму та залежність від умов середовища. 
З огляду на це, дедалі ширшого застосування 
у програмах селекції та схемах сертифікації 
рослинного матеріалу набувають молеку-
лярні маркери, які уможливлюють ідентифі-
кацію кожного генотипу на будь-якій стадії 
розвитку, незалежно від факторів навколиш-
нього середовища, які можуть впливати на 
фенотип. Рівень подібності між отриманими 
молекулярними профілями може слугувати 
основою для визначення генетичних відно-
син між досліджуваними зразками [11, 14].

Оскільки малина розмножується вегета-
тивно, молекулярна характеристика геноти-
пів може бути надійним орієнтиром для сер-
тифікації та контролю її розмноження і роз-
повсюдження. 

Для ідентифікації сортів успішно вико-
ристовують різні види ДНК-маркерів, ко-
жен з яких має свої переваги й обмеження. 
У дослідженнях роду Rubus застосовували 
алозими [6], поліморфізм довжин рестрик-
ційних фрагментів (RFLP) [19], випадко-
во ампліфіковані поліморфні ДНК (RAPD)  
[10, 20], поліморфізм ампліфікованих фраг-
ментів (AFLP) [10], мінісателіти [13], мікро-
сателіти [18] та ISSR-маркери [4, 7].

ISSR-маркери (Inter Simple Sequence 
Repeat) було запропоновано Zietkiewicz et al.  
[21] і з успіхом застосовано для багатьох пло-
дових культур (каштан, полуниця, картопля, 
шовковиця та ін.) [7]. Вони базуються на 
ампліфікації ділянок між мікросателітами, 
що рівномірно поширені по всьому геному. 
ISSR-маркери характеризуються високою 
відтворюваністю та здатністю виявляти ви-
щий рівень поліморфізму порівняно з RAPD 
завдяки більш жорстким умовам ампліфіка-

ції та довшим праймерам [16]. Вони також є 
економічнішими й простішими у використан-
ні, ніж AFLP, і не потребують попереднього 
знання нуклеотидних послідовностей, як у 
випадку SSR [17].

Ефективність ISSR-маркерів у вивченні 
різноманіття диких і культурних форм мали-
ни підтверджено рядом досліджень. Зокрема, 
Cekic and Erdem [4] проаналізували 19 диких 
генотипів з Чорноморського регіону Туреч-
чини та виявили високу варіабельність про-
філів ампліфікації. Отримані дендрограми 
дали змогу розділити зразки на дві основні 
групи, що підтвердило придатність ISSR для 
класифікації генотипів. Подібні дослідження 
з оцінювання генетичного різноманіття дикої 
малини за використання 12 ISSR-маркерів 
було проведено в західних регіонах Каспійсь- 
кого моря й доведено високий їх поліморфізм 
(на рівні 77 % ‒ від 33 до 100 %) [9].

Завдяки простоті, низькій вартості та ви-
сокій відтворюваності ISSR-маркери стали 
потужним інструментом для геномного кар-
тування, філогенетичних досліджень та се-
лекції [22].

Отже, застосування ISSR-маркерів від-
криває нові можливості у вивченні генетич-
ної структури малини, визначенні ступеня 
спорідненості сортів і ліній та сприяє форму-
ванню ефективних селекційних стратегій для 
створення конкурентоспроможних сортів.

Метою роботи було дослідження ге-
нетичної структури сортів малини за 
ISSR-PCR-маркерами й оцінювання ефектив-
ності використання цього типу маркерів для 
вивчення генетичного поліморфізму та спо-
рідненості сортів малини, які культивують в 
Україні. 

Матеріал і методи дослідження. Об’єк-
том досліджень слугували 12 сортів малини: 
6 сортів, які зареєстровано в державному 
реєстрі рослин, придатних для поширення 
в Україні (Благородна, Брусвяна, Космічна, 
Новокитаївська, Осіння, Промінь) [2], 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.).

Екстракцію ДНК здійснювали із свіжого 
рослинного матеріалу, використовували мо-
лоді листки малини. ДНК виділяли за вико-
ристання СТАВ-буферу [3]. 

Полімеразну ланцюгову реакцію проводи-
ли за використання термоциклера «GeneAmp 
2400» (Applied Biosystems, США). Реакційна 
суміш для ПЛР (10 мкл) містила 1×ПЛР-буфер 
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(67 мM Tris-HCl (pH 8,8), 17 мM (NH4)2SO4, 
0,01 % Tween-20), 0,2 мМ dNTP, 1 од. Taq-по-
лімерази, 20 нг геномної ДНК, 2,0 мМ MgCl2 
та 0,4 мкМ відповідного праймера.

Умови ампліфікації були наступними: по-
чаткова денатурація ‒ 4 хв за 94 °С; 32 цикли: 
денатурація ‒ 30 с за 94 °С, випалювання ‒ 30 с  
за 52 °С (для динуклеотидних праймерів) та  
58 °С (для тринуклеотидних), елонгація ‒ 2 хв 
за 72 °С; кінцева елонгація ‒ 5 хв за 72 °С.

Електрофоретичне розділення продуктів 
ПЛР проводили в 2 % агарозному гелі з бу-
фером ТВЕ (108 г Трис, 55 г борної кислоти, 
20 мл EDTA) за наявності бромистого етидію 
за напруги 110 В. Отримані спектри амплі-
фікації візуалізували в УФ-світлі за довжини 
хвилі 270 нм. Молекулярну масу ПЛР-про-

дуктів визначали, використовуючи маркер 
GeneRuler 100 bp (Fermentas, Литва). 

Кожну смугу (бенд) на електрофорегра-
мі розглядали як окремий генетичний локус. 
Поліморфними вважали фрагменти ДНК, 
які були наявними у спектрах не всіх сортів. 
Отримані ISSR-патерни було переведено у бі-
нарний вигляд (наявність фрагмента прийма-
ли за 1, відсутність – за 0) і використано для 
визначення рівня генетичного поліморфізму 
12 сортів малини, встановлення генетичних 
дистанцій та кластерного аналізу. 

З метою підбору інформативних ISSR- 
маркерів для аналізу геному малини було 
проведено тестування 31 праймера – 21 з ди-
нуклеотидною коровою послідовністю та 10 
з тринуклеотидною (табл. 1).

Таблиця 1 – Ефективність ампліфікації ISSR-праймерів з ДНК малини

Праймер Мотив Ефективність ампліфікації**

(AG)8YG*

(AG)n/(GA)n

4
(AG)7YT 3
(AG)8G 4
(AG)8T 3
(AG)9C 4
(GA)8C 3
(GA)8T 3
(AC)9C

(AC)n/(СА)n

3
(AC)8G 3
(AC)8C 4
(AC)9G 2
(AC)9T 3
(AC)8YG 3
(AC)8YA 1
(CA)8A 3
(CA)7RC 3
(CA)8GT 2
(TC)8C

(TC)n/(CT)n

2
(TC)8G 2
(CT)8G 3
(CT)9G 3
(CTC)6A (CTC)6

2
(CTC)6C 2
(AGC)6G (AGC)6

3
(AGC)6C 4
(ACC)6G (ACC)6/(CCA)6

4
(CCA)6G 3
(GCT)6A (GCT)6/(TCG)6

2
(TCG)6G 2
(GTG)6A (GTG)6 4
(GAG)6G (GAG)6 4

Примітки: * Y = C або G; R = А або G;
                   ** 1 – відсутність реакції ампліфікації, 2 – дифузні спектри без чітких ПЛР-бендів, 
                        3 – недостатня кількість локусів для аналізу, 4 – чіткі ДНК-патерни.
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Генетичні параметри, такі як середня (Nа) 
та ефективна кількість алелів на локус (Ne), 
очікувана гетерозиготність (Нe), індекс гете-
рогенності Шеннона (I), обчислювали за ви-
користання комп'ютерної програми PopGen 
версії 1.31 [11]. 

Генетичні дистанції для пар сортозразків 
обчислювали як коефіцієнти ідентичності 
– відношення кількості спільних локусів до 
загальної кількості локусів у двох порівню-
ваних зразків. Матрицю ідентичності було 
використано як вхідні дані для кластерного 
аналізу, який проводили незваженим пар-
но-груповим методом з арифметичним усе-
редненням (UPGMA).

Результати досліджень та обговорення. 
З метою підвищення специфічності випа-
лювання олігонуклеотидних праймерів та 
отримання чітких продуктів ампліфікації до 
3’-кінця кожного праймера було додано 1–2 
селективні нуклеотиди. Частина використа-
них праймерів у якірній ділянці мали виро-
джені нуклеотиди, наприклад, (GA)8YT або 
(CA)7RC (де Y = C або G; R = А або G). Такий 
підхід дав змогу проводити аналіз ефектив-
ності ампліфікації окремих повторів, а також 
покращувати ISSR-спектри завдяки введен-
ню селективних ділянок різної довжини. По-
чаткове тестування проводили за однотипних 
умов ампліфікації, які різнилися лише за тем-
пературою випалювання праймерів: 52 ºС – 
для динуклеотидних та 58 ºС – для тринукле-
отидних. 

Отримані спектри за якістю ампліфіка-
ції умовно можна розділити на 4 групи: 1 
– продукти ампліфікації відсутні; 2 – дифуз-
ні спектри без чітких ПЛР-бендів, 3 – чіткі 
амплікони, але невелика їх кількість, 4 – чіткі 
ДНК-патерни з достатньою для подальшого 
аналізу кількістю ПЛР-локусів. Проведений 
скринінг дав змогу зробити певні узагальнен-
ня для спрямованого підбору ISSR-праймерів 
для ампліфікації ДНК малини.

Ефективність ампліфікації міжмікроса-
телітних послідовностей малини залежала 
як від типу використаного мотиву, так і се-
лективної ділянки. Наприклад, у випадку 
всіх праймерів з динуклеотидними мотивами 
(AG)n/(GA)n, незалежно від якірної ділянки, 
отримано чіткі ДНК-патерни. У разі тесту-
вання праймерів з мотивами (AC)n/(СА)n 
отримано ISSR-спектри з усіма описаними 
вище типами спектрів.

Ефективність ампліфікації в цьому ви-
падку залежала від нуклеотидного складу 
якірної ділянки. З-поміж ISSR-праймерів з 
тринуклеотидною коровою послідовністю 
задовільних спектрів не отримано для прай-
мерів (CTC)6 та (GCT)6/(TCG)6. 

За результатами скринінгу 31 праймера 
для подальшого молекулярно-генетичного 
аналізу поліморфізму сортів малини було 
обрано 4 динуклеотидні ISSR-праймери з 
послідовностями (AG)8YG, (AG)9C, (AG)9C 
і (AC)8C та 3 тринуклеотидні праймери: 
(ACC)6G, (GTG)6A і (GAG)6G. Приклади 
отриманих спектрів ампліфікації ISSR-PCR 
з ДНК 12 сортів малини наведено на рисун- 
ку 1 (а, б, в). 

Всього за використання чотирьох ди- та 
тринуклеотидних ISSR-праймерів отримано 
77 продуктів ампліфікації (ПЛР-локусів), 64 
з яких виявилися поліморфними у дослідже-
них сортів малини (табл. 2). Загальна кіль-
кість ПЛР-локусів та кількість поліморфних 
локусів варіювали залежно від використано-
го праймера. Найвищі значення цих показни-
ків за аналізу ДНК 12 сортів малини було от-
римано для праймерів (AG)9C і (GTG)6A – 13 
і 12 відповідно. Найменші значення спосте-
рігали за використання праймерів (AG)8YG і 
(GAG)6G – 9 і 6 відповідно. Середній рівень 
поліморфізму, обчислений за аналізу семи 
ISSR-праймерів, становив 81,78 % та був 
співставним із середнім рівнем поліморфізму 
RAPD-праймерів, який дослідили раніше [8].

Таблиця 2 – Загальна характеристика ISSR-спектрів з ДНК малини

Праймер Загальна кількість 
локусів

Кількість поліморфних 
локусів

Рівень поліморфізму, 
%

(AG)9C 13 12 92,30
(AG)8YG 9 6 66,67
(AG)8G 11 9 81,81
(AC)8C 11 10 90,90
(GTG)6A 13 12 92,31
(GAG)6G 9 6 66,67
(AGC)6C 11 9 81,82
S 77 64 81,78
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Рис. 1. Електрофореграми розділення продуктів ампліфікації ISSR-PCR  
з праймерами (GAG)6G (а), (ACC)6G (б) та (AG)8YG) (в) для 12 сортів малини: 

М – молекулярний маркер GeneRuler 100 bp (Fermentas, Литва), 
1–12 – досліджені сорти малини.
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Молекулярний розмір отриманих ПЛР-про-
дуктів знаходився у діапазоні 235–1940 п. н. за-
лежно від нуклеотидної послідовності викори-
станого праймера. У досліджених сортів мали-
ни переважали амплікони з середнім розміром 
500–1500 п. н., їх частка становила 76,92 %. 
Найменшу частку становили високомолекуляр-
ні продукти ампліфікації – 3,85 %. Амплікони з 
розміром < 500 п. н. становили 19,23 %.

За частотою розподілу апліконів у ISSR- 
спектрах досліджених сортів отримано на-
ступні результати. Частка ампліконів, пред-
ставлених з низькою частотою (≥ 0,2), стано-
вила 32,05 %, середньою (≥ 0,5) – 29,49 %,  
високою (≥ 0,9) – 38,46 %; 18 ампліконів 
(23,08 %) були наявні у спектрах всіх сортів.

У таблиці 3 наведено основні показники 
генетичної мінливості досліджених сортів. 

Обраховані середні значення показників 
генетичної мінливості дослідженої вибір-
ки сортів малини становили: середня кіль-
кість алелів на праймер – 1,795, ефективна 

кількість алелів – 1,44, очікувана гетерози-
готність та індекс гетерогенності Шеннона 
– 0,262 і 0,398 відповідно. Ці значення були 
нижчими, ніж отримані за використання мар-
керів RAPD-PCR [8].

Найбільша середня кількість алелів була 
характерна для праймера (AG)9C і становила 
1,966. Ефективна кількість алелів була най-
вищою за використання праймера (AC)8C – 
1,515. Найвищий рівень очікуваної гетерози-
готності (He) виявлено за праймером (AG)9C 
(0,331), найнижчий – за праймером (AG)8YG 
(0,217). Значення індексу I варіювали від 
0,332 до 0,503. 

Аналіз генетичних взаємовідносин між 
дослідженими сортами малини проводили за 
розрахунку індексів генетичної ідентичнос-
ті і генетичних відстаней за Неєм (табл. 4). 
Середнє значення генетичних дистанцій та 
індексу генетичної спорідненості між сорта-
ми за даними ISSR-аналізу становило 0,385 і 
0,683 відповідно. 

Таблиця 3 – Значення основних показників генетичної мінливості досліджених сортів малини 
                     за поліморфізмом ISSR-маркерів

Праймер Na Ne I He

(AG)9C 1,966 1,543 0,503 0,331
(AG)8YG 1,667 1,361 0,332 0,217
(AG)8G 1,818 1,431 0,378 0,250
(AC)8C 1,909 1,515 0,460 0,305
(GTG)6A 1,786 1,355 0,362 0,229
(GAG)6G 1,556 1,413 0,338 0,233
(AGC)6C 1,727 1,448 0,379 0,255
S 1,795±0,050 1,440±0,040 0,398±0,028 0,262±0,021

Таблиця 4 – Генетичні взаємовідносини між дослідженими сортами малини, розраховані 
                     за поліморфізмом ISSR-маркерів (вище діагоналі – індекси генетичної ідентичності, 
                     нижче – генетичні відстані)

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
1 ****    0,740    0,805    0,740    0,584    0,636    0,662    0,610    0,714    0,701    0,740    0,701
2 0,300      ****    0,727    0,662    0,688    0,636    0,766    0,636    0,558    0,623    0,584    0,675    
3 0,216    0,318      ****    0,727    0,675    0,701    0,727    0,675    0,649    0,740    0,597    0,792
4 0,300    0,412    0,318      ****    0,662    0,818    0,714    0,688    0,792    0,623    0,792    0,701    
5 0,537    0,373    0,392    0,412      ****   0,688    0,740    0,766    0,636    0,701    0,636    0,571
6 0,452    0,452    0,354    0,200    0,373      ****    0,740    0,688    0,714    0,623    0,740    0,701
7 0,412    0,266    0,318    0,336    0,300    0,300      ****    0,688        0,636    0,675    0,636    0,701
8 0,493    0,452    0,392        0,373    0,266    0,373    0,373      ****    0,636    0,545    0,610    0,675
9 0,336    0,582    0,431    0,232    0,452    0,336    0,452    0,452      ****    0,701    0,896    0,571    
10 0,354    0,472        0,300    0,472    0,354    0,472    0,392    0,606    0,354      ****    0,701    0,662
11 0,300    0,537    0,515    0,232       0,452    0,300    0,452    0,493    0,109    0,354      ****    0,571
12 0,354    0,392    0,232    0,354    0,559    0,354    0,354        0,392    0,559    0,412    0,559      ****
Примітка: 1 – Промінь, 2 – Херітейдж, 3 – Новокитаївська, 4 – Благородна, 5 – С2, 6 – С3, 7 – С4, 
                    8 – С1, 9 – Космічна, 10 – Брусвяна, 11– С5, 12 – Осіння.
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Розмах генетичних дистанцій між дослі-
дженими сортами коливався від 0,109 (між 
сортами Космічна і С5) до 0,606 (між сорта-
ми С1 і Брусвяна), а індексів генетичної спо-
рідненості – 0,896 і 0,545 між цими самими 
сортами відповідно.

На підставі розрахунку індексів генетичної 
ідентичності між дослідженими сортами мали-
ни проведено кластерний аналіз та побудовано 
дендрограму генетичних взаємовідносин за 
поліморфізмом 7 ISSR-праймерів (рис. 2). 

Сорти С1 і С2 не утворюють тісних груп зче-
плення з іншими сортами, їх можна рекомен-
дувати як батьківські форми під час складання 
схем схрещування з іншими сортами.

Висновки. Вперше для 12 сортів малини, які 
культивують в Україні, проведено аналіз гене-
тичної структури за маркерами ISSR-PCR і ви-
явлено високий рівень їх поліморфізму. Середня 
кількість алелів на локус (Nа) для досліджених 
12 сортів становила 1,795, середнє значення 
ефективного числа алелів на локус (Nе) ‒ 1,44,  

Рис. 2. Дендрограма генетичних взаємовідносин між дослідженими сортами малини, 
побудована за поліморфізмом спектрів ампліфікації ISSR-PCR.

Як видно із дендрограми, генотипи за сту-
пенем генетичної спорідненості об’єднують-
ся в 2 кластери. До першого кластера входять 
шість сортів: Промінь, Новокитаївська, Осін-
ня, Херітейдж, С4 і Брусвяна, з яких Промінь 
і Новокитаївська ‒ значно ближчі між собою 
(D=0,216). Другий кластер сформували 2 під-
кластери: І – сорти Благородна, С3, Космічна 
та С5, ІІ – С1 і С2. Найвищий рівень генетичної 
спорідненості виявлено між сортами Космічна 
та С5 (D=0,109), що збігається з даними, отри-
маними раніше за маркерами RAPD-PCR [8]. 

середнє значення індексу гетерогенності Шен-
нона ‒ 0,398, середнє значення очікуваної ге-
терозиготності ‒ 0,262. Це підтверджує висо-
ку інформативність методу мультилокусного 
ДНК-профілювання ISSR-PCR для генетичної 
ідентифікації сортів малини. 

Розмах генетичних дистанцій між дослі-
дженими сортами коливався від 0,109 (між 
сортами Космічна і С5) до 0,606 (між сортами 
С1 і Брусвяна), а індексів генетичної спорід-
неності – від 0,896 до 0,545 між цими самими 
сортами відповідно.
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Molecular-genetic characteristics of raspber-
ry varieties based on ISSR-PCR markers

Dyman N., Karpuk L.
For the first time 12 raspberry varieties cultivat-

ed in Ukraine were analyzed for their genetic struc-
ture using ISSR-PCR markers, and the effectiveness 
of using this type of marker for studying genetic 
polymorphism and the relatedness of raspberry vari-
eties was evaluated. DNA extraction was performed 
from fresh plant material using young raspberry 
leaves. DNA was extracted using a CTAV buffer. 

In order to select informative ISSR markers for 
raspberry genome analysis, 31 primers were test-
ed – 21 with a dinucleotide cow sequence and 10 
with a trinucleotide sequence. Based on the results 
of primer screening, four dinucleotide ISSR prim-
ers, (AG)8YG, (AG)9C, (AC)8C, and (AG)9C, and 
three trinucleotide primers, (ACC)6G, (GTG)6A, and 
(GAG)6G, were selected for further molecular-ge-
netic analysis of varietal polymorphism.

A high level of polymorphism of ISSR markers 
was identified in raspberries. The average number 
of alleles per locus was 1.795, the average effective 
number of alleles per locus was 1.44, the average 
Shannon diversity index was 0.398, and the average 
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expected heterozygosity was 0.262. The range of ge-
netic distances between the studied varieties ranged 
from 0.109 to 0.606, and genetic relatedness indices 
ranged from 0.896 to 0.545.

It was concluded that the ISSR-PCR multilo-
cus DNA profiling method is highly informative 
for the genetic identification of raspberry varieties.  

The ISSR markers studied may be useful for char-
acterizing the genetic structure, distinguishing be-
tween raspberry varieties, and selecting the most 
promising options for crossing.

Key words: raspberry, Rubus idaeus L., poly-
morphism, ISSR-PCR markers, genetic differenti-
ation.
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