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 Реферат. Важной потребительской характеристикой плодов земляники 

является их аромат. К числу важнейших ароматообразующих соединений плодов 
земляники относятся γ-декалактон и мезифуран. Содержание γ-декалактона в 
плодах определяется экспрессией гена FaFAD1, мезифурана – гена FaOMT. 
Выявление генотипов, несущих целевые аллели генов ароматического комплекса, 
является важным этапом совершенствования сортимента земляники и создания 
сортов с ароматными плодами. Цель исследования – молекулярно-генетический 
анализ гибридных сеянцев земляники по генам FaOMT и FaFAD1 для идентификации 
генотипов, перспективных для селекции на аромат плодов. В качестве 
биологических объектов использованы отборные и элитные гибриды земляники 
садовой (Fragaria × ananassa Duch.), полученные в ФГБНУ «ФНЦ им. И.В. 
Мичурина». Идентификацию аллелей гена FaOMT проводили с использованием 
кодоминантного маркера FaOMT-SI/NO. Наличие гена FaFAD1 определяли с 
использованием маркера FaFAD1. С использованием маркера FaOMT-SI/NO 
функциональный аллель гена FaOMT (FaOMT+) выявлен у отборных гибридных 
сеянцев 298-19-9-43 (FB2 F. orientalis Los., F. moschata Duch., F. × ananassa Duch.), 
932-29 (F. virginiana subsp. platypetala (Rydb.) Staudt × Фейерверк), 928-12 (298-19-9-43 
× Привлекательная), 69-29 (Фейерверк × Былинная), 72-25, 72-71 (Привлекательная 
× Былинная), 26-5 (Рубиновый кулон × 298-19-9-43). Ген FaFAD1 идентифицирован 
у гибридов 72-25 (Привлекательная × Былинная), 56-8 (Гигантелла × 
Привлекательная) и 61-12 (Былинная × Олимпийская надежда). Отборный сеянец 
72-25 (Привлекательная × Былинная) характеризуется сочетанием 
функциональных аллелей обоих генов (FaOMT + FaFAD1). Вовлечение в 
гибридизацию указанных форм позволит ускорить процесс создания новых сортов 
земляники с улучшенным ароматом плодов. 

Ключевые слова: земляника садовая (Fragaria × ananassa Duch.), генотип, 
аромат плодов, γ-декалактон, мезифуран, молекулярные маркеры. 
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Введение 
Земляника относится к числу наиболее широко возделываемых ягодных 

культур. Промышленные насаждения земляники садовой расположены в 78 странах 
мира и валовый сбор плодов земляники превышает 2/3 мирового объёма 
производства ягод [1–3]. Однако в современных условиях повсеместной 
дестабилизации климата, массового развития болезней различной этиологии, а 
также повышенного внимания к качеству получаемой ягодной продукции, многие 
существующие сорта в недостаточной степени отвечают требованиям рынка, 
поэтому необходимо проведение направленной селекционной работы с целью 
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конструирования генотипов земляники, характеризующихся комплексом таких 
признаков, как высокая ежегодная урожайность, ценные товарно-потребительские 
качества плодов, устойчивость к комплексу неблагоприятных факторов среды [4, 5]. 

Важной потребительской характеристикой плодов земляники является их 
аромат, который обусловлен содержанием большого количества летучих 
ароматообразующих органических веществ [6, 7]. Необходимо отметить, что многие 
широко возделываемые сорта земляники обладают невыраженным, слабым 
ароматом вследствие элиминации данного признака (до недавнего времени 
считавшегося несущественным) в процессе генетико-селекционного 
совершенствования сортимента [8–10]. 

Наиболее значительный вклад в формирование ароматического профиля 
плодов земляники вносят около 20 соединений, к числу которых относятся γ-
декалактон, придающий плодам персикоподобный, сладкий аромат, и мезифуран, 
обладающий фруктово-карамельным ароматом [11, 12].  

Уровень накопления в плодах земляники γ-декалактона детерминирован 
экспрессией гена FaFAD1 [11], мезифурана – гена FaOMT [13], благодаря чему 
возможна идентификация ценных генотипов с использованием диагностических 
ДНК-маркеров, сцепленных с целевыми аллелями [14]. 

Для гена FaOMT характерны два аллельных варианта: активный 
(функциональный) аллель, детерминирующий высокий уровень накопления 
мезифурана в плодах и неактивный (нефункциональный) аллель, определяющий 
сниженный уровень биосинтеза мезифурана. У некоторых форм земляники могут 
также присутствовать дополнительные аллели, фенотипически не связанные с 
наличием или отсутствием мезифурана в плодах [15]. 

Для гена FaFAD1 идентифицирован функциональный аллель, экспрессия 
которого обуславливает высокий уровень накопления γ-декалактона в плодах. 
Отсутствие γ-декалактона в плодах земляники детерминировано либо блокировкой 
транскрипции матричной РНК гена FaFAD1, либо полной делецией активного 
аллеля [11]. 

Цель исследований – молекулярно-генетический анализ гибридных сеянцев 
земляники по генам FaOMT и FaFAD1 для идентификации генотипов, 
перспективных для селекции на аромат плодов. 

Материалы и методы исследований 
Исследования проведены в 2020–2021 гг. В качестве биологических объектов 

использованы перспективные отборные и элитные гибриды земляники садовой 
(Fragaria × ananassa Duch.), полученные в ФГБНУ «ФНЦ им. И.В. Мичурина». 

Экстракцию тотальной ДНК земляники осуществляли согласно 
модифицированному протоколу Diversity Arrays Technology P/L [16, 17]. 

Для идентификации аллелей генов FaOMT и FaFAD1 использовали 
кодоминантный маркер FaOMT-SI/NO и доминантный маркер FaFAD1 (таблица 1).  

 

Таблица 1 – Характеристика использованных в работе праймеров 

Маркер Нуклеотидная последовательность праймеров 5’-3’ 

Размер 

ампликонов,  

пар нуклеотидов 

Источник 

FaOMT-

SI/NO 

For CGATCATTTCGAAAAGGACTA 
214, 248 

Zorrilla-

Fontanesi et 

al., 2012 [13] Rev AAGCAGGGTTAGTTGTGGAGA 

FaFAD1 
For CGGGATTAATGGTTTTGTTGTTGACCGACC 

500 
Chambers et 

al., 2014 [11] Rev GTAGAAGAGAGAGACCAAGACGAG 
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Смесь для ПЦР общим объёмом 15 мкл содержала 1,5 мМ Taq-буфера, 

2,0 мМ смеси дезоксинуклеозидтрифосфатов, 2,5 мМ хлорида магния, 0,2 U Taq-

полимеразы, 0,2 мкМ каждого праймера и 20 нг геномной ДНК. Все компоненты 

произведены фирмой Thermo Fisher Scientific (США). 

Полимеразную цепную реакцию проводили в термоциклере T100 (BIO-RAD) 

по программам: 

маркер FaFAD1: начальная денатурация: 4 мин при 94 °C, далее 25 циклов: 

30 с при 94 °C, 30 с при 56 °C, 30 с при 72 °C; далее финальная элонгация: 10 мин 

при 72 °C. 

маркер FaOMT-SI/NO: начальная денатурация 3 мин при 95 °C, далее 10 

циклов: 30 с при 95 °C, 30 с при 60 °C (−0,5 °C/цикл), 45 с при 72 °C; далее 25 

циклов: 30 с при 95 °C, 30 с при 55 °C, 45 с при 72 °C; далее финальная элонгация 5 

мин при 72 °C [18]. 

Разделение продуктов амплификации проводили методом электрофореза в 

агарозном геле (концентрация агарозы – 2 %, буферная система – 1х ТВЕ). 

Определение размера ампликонов проводили с использованием DNA Ladder Gene 

Ruler 100 bp (Thermo Fisher Scientific).  

Результаты и их обсуждение 

С использованием маркера FaOMT-SI/NO функциональный аллель гена 

FaOMT, детерминирующий высокое содержание мезифурана в плодах (FaOMT+), 

выявлен у отборных гибридных форм межвидового (298-19-9-43 (FB2 F. orientalis 

Los., F. moschata Duch., F. × ananassa Duch.), 26-5 (Рубиновый кулон × 298-19-9-43), 

932-29 (F. virginiana subsp. platypetala (Rydb.) Staudt × Фейерверк), 928-12 (298-19-9-

43 × Привлекательная)) и межсортового (69-29 (Фейерверк × Былинная), 72-25, 72-

71 (Привлекательная × Былинная)) происхождения (рисунок 1a, таблица 2). 

 

 
 

А 
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Рисунок 1 – Электрофоретические профили маркерных фрагментов генов 

FaOMT (А) и FaFAD1 (Б) у гибридных форм земляники  
 

Примечание. 1 – 298-19-9-43; 2 – 932-29; 3 – 26-5; 4 – 928-12; 5 – 65-26; 6 – 56-8; 7 – 61-12; 8 – 69-

29; 9 – 72-25; 10 – 72-71; М – маркер молекулярного веса. 
 

Таблица 2 – Аллельное разнообразие генов FaOMT и FaFAD1 

ароматического комплекса плодов у отборных сеянцев земляники 

Генотип  
FaOMT FaFAD1 

217 п.н. 248 п.н. 500 п.н. 

298-19-9-43 (FB2 F. orientalis Los., 

F. moschata Duch., F. × ananassa Duch.) 

 +  

932-29 (F. virginiana subsp. platypetala (Rydb.) 

Staudt × Фейерверк) 

 +  

26-5 (Рубиновый кулон × 298-19-9-43) + +  

928-12 (298-19-9-43 × Привлекательная) + +  

69-29 (Фейерверк × Былинная) + +  

72-25 (Привлекательная × Былинная) + + + 

72-71 (Привлекательная × Былинная) + +  

56-8 (Гигантелла × Привлекательная) +  + 

65-26 (Олимпийская надежда × Былинная) +   

61-12 (Былинная × Олимпийская надежда) +  + 

 

При этом у отборных форм 298-19-9-43 (FB2 F. orientalis Los., 

F. moschata Duch., F. × ananassa Duch.) и 932-29 (F. virginiana subsp. platypetala 

(Rydb.) Staudt × Фейерверк) аллель FaOMT+ находится в гомозиготном 

(FaOMT+FaOMT+) состоянии, а у форм 26-5 (Рубиновый кулон × 298-19-9-43), 69-

29 (Фейерверк × Былинная), 928-12 (298-19-9-43 × Привлекательная), 72-25, 72-71 

(Привлекательная × Былинная) – в гетерозиготном (FaOMT+FaOMT-) состоянии. 

Полученные результаты подтверждаются анализом родословных 

анализируемых генотипов. Так, отборная форма 932-29 (гомозиготный генотип по 

аллелю FaOMT+) выделена в комбинации, где обе родительские формы (сорт 

земляники садовой Фейерверк и дикорастущий подвид земляники виргинской – 

F. virginiana subsp. platypetala (Rydb.) Staudt) являются носителями 

функционального аллеля гена FaOMT [18, 19], поэтому в гибридном потомстве 

возможна идентификация гомозиготных (FaOMT+FaOMT+) генотипов. Гибриды, 

полученные с участием сорта Былинная (69-29, 72-25, 72-71, 65-26, 61-12), 

характеризуются либо гетерозиготным состоянием функционального аллеля, либо 

гомозиготным состоянием нефункционального аллеля, что объясняется 
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гомозиготным состоянием нефункционального аллеля у сорта Былинная (генотип 

FaOMT-FaOMT-) [18]. Поэтому гибридные комбинации с участием сорта Былинная 

имеют вид анализирующего скрещивания (FaOMT+(-) × FaOMT-FaOMT-) и 

получение форм с гомозиготным генотипом по активному аллелю невозможно. 

Ген FaFAD1 среди проанализированных отборных форм земляники выявлен 

у гибридов межсортового происхождения 72-25 (Привлекательная × Былинная), 56-

8 (Гигантелла × Привлекательная) и 61-12 (Былинная × Олимпийская надежда) 

(рисунок 1b, таблица 2). В отмеченных комбинациях скрещивания сорта Былинная и 

Гигантелла характеризуются наличием целевого аллеля FaFAD1, тогда как у сортов 

Олимпийская надежда и Привлекательная анализируемый локус отсутствует [18]. 

Поэтому комбинации скрещивания Привлекательная × Былинная, Гигантелла × 

Привлекательная, Былинная × Олимпийская надежда соответствуют 

анализирующему типу скрещивания и, следовательно, гибридные сеянцы 72-25, 56-

8 и 61-12 характеризуются гетерозиготным состоянием гена FaFAD1. Необходимо 

также отметить, что трёхвидовой сеянец 298-19-9-43 характеризуется отсутствием 

гена FaFAD1, хотя и был получен с участием дикорастущих видов – носителей 

функционального аллеля FaFAD1. 

Так как гены FaOMT и FaFAD1 локализованы на различных хромосомах 

(FaOMT – на VII-F.1, FaFAD1 – на III-2) [13, 20], то в гибридном потомстве 

земляники целевые аллели наследуются независимо и возможна их комбинация в 

одном генотипе. Среди изучаемых гибридных сеянцев комбинация целевых аллелей 

генов FaOMT и FaFAD1 выявлена у гибрида 72-25 (Привлекательная × Былинная). 

Отборные формы 298-19-9-43, 26-5, 928-12, 932-29, 69-29, 72-71, 56-8 и  

61-12 характеризуются наличием в генотипе одного из генов. Гибридный сеянец 65-

26 (Олимпийская надежда × Былинная) активных аллелей генов FaOMT и FaFAD1 

не имеет (рецессивный гомозиготный генотип по обоим генам). 

Выводы 

Таким образом, в результате молекулярно-генетического анализа гибридных 

сеянцев земляники по генам ароматического комплекса плодов идентифицированы 

перспективные генотипы – носители целевых аллелей генов: 298-19-9-43, 932-29, 

928-12, 26-5, 69-29, 72-25, 72-71 (ген FaOMT); 72-25, 56-8, 61-12 (ген FaFAD1). 

Отборный сеянец 72-25 (Привлекательная × Былинная) характеризуется сочетанием 

функциональных аллелей обоих генов. Вовлечение в гибридизацию указанных форм 

позволит ускорить процесс создания новых сортов земляники с улучшенным 

ароматом плодов. 
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Lyzhin A. S., Luk’yanchuk I. V. 

ANALYSIS OF PROMISING STRAWBERRY HYBRID FORMS BY FAOMT AND 

FAFAD1 FRUIT AROMA GENES 

 Summary. An important consumer trait of strawberry fruits is their aroma. Among 

the most important strawberry fruit aroma compounds are γ-decalactone and mesifurane. 
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The content of γ-decalactone in fruits is controlled by the expression of the FaFAD1 gene. 

The content of mesifurane in fruits is controlled by the FaOMT gene. Identification of 

genotypes carrying the target alleles of the aromatic complex genes is an important stage 

in improving the strawberry assortment and creating strawberry varieties with aromatic 

fruits. The purpose of the study is molecular genetic analysis of strawberry hybrid 

seedlings by the FaOMT and FaFAD1 genes to identify genotypes promising in breeding 

for fruit aroma. Promising selected and elite forms of strawberry (Fragaria × ananassa 

Duch.) created at the FSSI “I.V. Michurin FSC” were used as biological objects. To 

identify the allelic state FaOMT gene, the codominant molecular marker FaOMT-SI/NO 

was used. To identify FaFAD1 gene, the molecular marker FaFAD1 was used. Using the 

FaOMT-SI/NO marker, the functional allele of the FaOMT gene (FaOMT+) was 

identified in the following strawberry selected forms: 298-19-9-43 (FB2 F. orientalis Los., 

F. moschata Duch., F. × ananassa Duch.), 932-29 (F. virginiana subsp. platypetala 

(Rydb.) Staudt × ‘Feyerverk’), 928-12 (298-19-9-43 × ‘Privlekatelnaya’), 69-29 

(‘Feyerverk’× ‘Bylinnaya’), 72-25, 72-71 (‘Privlekatelnaya’ × ‘Bylinnaya’) and 26-5 

(‘Rubinovyy kulon’× 298-19-9-43). The FaFAD1 gene was identified in strawberry 

hybrids 72-25 (‘Privlekatelnaya’ × ‘Bylinnaya’), 56-8 (‘Gigantella’ × ‘Privlekatelnaya’) 

and 61-12 (‘Bylinnaya’ × ‘Olimpiyskaya nadezhda’). The strawberry selected form 72-25 

(‘Privlekatelnaya’ × ‘Bylinnaya’) is characterized by a combination of functional alleles 

of both genes (FaOMT + FaFAD1). Involvement of these forms in hybridization will make 

it possible to intensify the process of creating new strawberry varieties with improved fruit 

aroma.  

 Keywords: strawberry (Fragaria × ananassa Duch.), genotype, fruit aroma, γ-

decalactone, mesifurane, molecular markers. 
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