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Род Corylus L. (семейство Corylaceae), согласно 
современным данным, объединяет 22 
кустарниковых и древесных вида. Лещина 
обыкновенная или орешник - Corylus avellana L. - 
самый молодой и самый распространенный вид в 
роде Corylus L. - это орехоплодная культура, 
которая заслуженно ценится за продуктивность, 
высокую питательную ценность орехов, раннее 
вступление в плодоношение среди других 
орехоплодных, доступность размножения, высокую 
транспортабельность продукции, простоту и 
длительность хранения в обычных условиях. 
Представители данного рода обладают высокой 
пищевой и хозяйственной ценностью. 
Селекционные исследования направлены на 

The variety called Corylus L. (family Corylaceae), 
according to modern data, unites 22 shrub and 
woody species. Common hazel or hazel - Corylus 
avellana L. - the youngest and most widespread 
species in the genus Corylus L. - it is a nut crop, 
which is deservedly valued for its productivity, 
high nutritive value of nuts, early fruiting among 
other nut fruits, accessibility of reproduction, good 
transportability products, simplicity and duration of 
storage under normal conditions. Representatives of 
this advantage are of high and economic value. 
Breeding research is aimed at expanding genetic 
diversity and creating new varieties of hazelnuts, 
distinguished by high quality nuts, as well as 
adaptive plasticity to biotic and abiotic stressors. 
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расширение генетического разнообразия и создание 
новых сортов фундука, отличающихся высоким 
качеством плодов, а также адаптивной 
пластичностью к биотическим и абиотическим 
стрессорам. Сочетание классических методов 
селекции и высокотехнологичных методов 
структурной геномики и молекулярной биологии: 
ПЦР – фингерпринтинга, маркер-опосредованной 
селекции, включая SSR-, ISSR-, SNP – анализ, QTL 
– картирование позволит более полно раскрыть 
весь богатый генетический потенциал ресурсов 
фундука. В данной статье представлен обзор 
фундаментальных и прикладных исследований 
генетического разнообразия культивируемых видов 
рода Corylus, выполненных на основе методов 
молекулярного маркирования 

The combination of classical breeding methods and 
high-tech methods of structural genomics and 
molecular biology: PCR - fingerprinting, marker-
mediated selection, including SSR-, ISSR-, SNP - 
analysis, QTL - mapping will more fully reveal the 
entire rich genetic potential of hazelnut resources.  
This article provides an overview of fundamental 
and applied research on the genetic diversity of 
cultivated species of the genus Corylus, carried out 
on the basis of molecular labeling methods 
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Введение 

Современное интенсивное ведение сельского хозяйства требует 

наличия высокопродуктивных сортов растений, в том числе и 

орехоплодных культур. Из всех орехоплодных культур, возделываемых на 

территории России и представляющую наибольшее промышленное 

значение, является фундук [6,7]. Принято считать, что фундук является 

естественным гибридом между лещиной обыкновенной (Corylus avellana 

(L.) H. Karst), лещиной крупной (C. maxima Mill.), а также лещиной 

понтийской (C. pontica (K.Koch) H.J.P.Winkl.) [2]. Фундук относится к роду 

Лещина (Corylus L.) семейству Березовых (Betulaceae), отряду 

Букоцветных (Fagales). Согласно современным данным, род лещина 

объединяет 22 кустарниковых и древесных вида, произрастающих в 

умеренной лесной зоне Евразии и Северной Америке [6,8,9]. 

Представители данного рода распространены повсеместно в Европе, 

Кавказе, Северной Америке и на Среднем Востоке, культивары которых 

выращиваются в промышленном масштабе для нужд пищевой, 

фармацевтической и косметологической индустрий.  
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Лещина обыкновенная или орешник – C. avellana является самым 

распространенным видом в роду Corylus L. Видовое название «avellana» 

происходит от итальянского города Авеллано, бывшего во времена 

Римской империи центром возделывания фундука [2].  Данная культура 

традиционно ценится за продуктивность, высокую питательную ценность 

орехов, раннее вступление в плодоношение среди других орехоплодных, 

легкость размножения, высокую транспортабельность продукции, 

простоту, а также длительность хранения в обычных условиях [2,6,8]. В 

связи с этим фундук активно осваивается для нужд пищевой, 

парфюмерной и фармацевтической промышленности. 

По данным ФАО за 2017 год фундук промышленно выращивается в 28 

странах (Faostat, 2017). За 60-летний период мировым лидером в 

производстве фундука стала Турция (62 %). Второе место в рейтинге 

занимает Италия, которая произвела орехов фундука в среднем 12,3 %; 

Азербайджан с 2000 года собирал до 5,8 %;  Грузия за 2 года достигла 

объема производства орехов в 2018 году до 61,6 тыс. т. (7%); США – 4,1%; 

по 2% - Чили и Испания; 4,8 % – остальные страны. Самый большой 

урожай орехов был собран в Турции в 2017 году и составил 1006,178 тыс. 

т., который отправляется на экспорт в такие страны, как Италия, Германия, 

Франция, Канада, Польша и еще 11 стран, включая Россию [1].  

Активное изучение лещины в селекционных целях в России было 

начато еще в 30-е годы 19 века Мичуриным И.В., Яблоковым А.С.,  а с 

1954 года продолжены Кудашевой Р.Ф., Махно В.Г., и др. Основой 

отечественной селекции фундука являлось привлечение перспективных 

форм лещины из местных популяций для последующей гибридизации с 

южными сортами фундука. В настоящее время также ведется постоянная 

работа по изучению и совершенствованию ассортимента фундука по 

комплексу хозяйственно-ценных признаков, среди которых такие 
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признаки, как высокое качество плодов, устойчивость к абиотическим и 

биотическим факторам среды [3,5,6,9].  

Однако, на современном этапе развития селекции необходимо 

сочетать традиционные методы совместно с молекулярно-генетическими, 

среди которых RAPD-, AFLP-, SSR-, ISSR-, SNP- генотипирование, 

картирование, QTL, изучение экспрессии генов, расшифровка 

транскриптомов, ДНК и РНК секвенирование. В данном обзоре 

представлены результаты основных исследований по изучению 

генетического разнообразия фундука. 

Общеизвестно, что молекулярно-генетические маркеры активно 

применяются при идентификации достоверности сорта, исследовании 

уровня генетического разнообразия в коллекциях и природных 

популяциях, установления корреляций между генотипом и фенотипом, 

определения дубликатов в коллекциях, оценки генетической стабильности 

а также для повышения эффективности отбора с помощью маркер-

опосредованной селекций [10,11,19,29,31]. Так, изучение степени 

генетического разнообразия методом RAPD проводили на образцах 

фундука в условиях длительного культивирования in vitro. Анализ с 

использованием маркеров RAPD не показал различий между донором 

(родительская форма) и растениями-регенерантами, культивируемыми в 

условиях in vitro [31]. С использованием 22 RAPD праймеров проведена 

оценка генетического полиморфизма 15 сортов фундука и 12 образцов 

фундука, произрастающих в лесах Турции. В результате исследований 13 

из 22 праймеров показали высокий уровень полиморфизма. Кластерный 

анализ данных разделил 27 генотипов фундука на две основные группы 

[18]. Так же были использованы RAPD и ISSR праймеры для изучения 

генетического разнообразия 35 образцов фундука Построенная 

дендрограммы показала два основных кластера иранского фундука [30].  
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Наряду с методом RAPD в изучении генетического разнообразия 

широко применяются и маркеры AFLP, часто совместно с SSR, ISSR 

маркерами. Таким образом изучен уровень генетического полиморфизма у 

18 сортов фундука (Corylus avellana L.) в Турции. Исследования 

поводились с использованием 25 праймеров RAPD, 25 праймеров ISSR и 8 

пар праймеров AFLP. Сортоспецифичные маркеры были найдены во всех 

группах праймеров для 10 сортов фундука. Методом AFLP определено 22 

специфичных маркера для фундука (7 - RAPD, 5 - ISSR) [25]. Leinemann с 

соавторами с помощью AFLP маркеров изучили 20 природных популяций 

фундука (18 из Германии, 1 из Италии и 1 из Венгрии). Данные AFLP 

анализа показали, что итальянская популяция достаточно близка к 

немецкой, тогда как венгерская популяция высоко дифференцирована [26].  

Martins c соавторами использовали 18 ISSR и 7 AFLP маркеров для 

изучения генетического разнообразия 32 зарубежных сорта, а также 19 

местных сортов фундука и 13 природных генотипов, произрастающих в 

Португалии. В результате исследования установлен высокий уровень 

полиморфизма амплифицированных фрагментов (95,03%). Распределение 

генотипов фундука на дендрограмме произошло на три кластера: 

зарубежные, местные сорта и природные генотипы [28]. 

Для всестороннего изучения потенциала генетических ресурсов 

используют микросателлитные маркеры или простые повторы 

последовательности (SSR, ISSR), которые считаются надежными 

маркерами и активно применяются во всестороннем изучении как сортов 

фундука, так и природных популяций лещины [11-14,20,22,23,26,28,29]. 

ISSR праймеры были использованы в исследовании группой ученых из 

Азербайджана. Генетический полиморфизм лещины исследован в 3 

популяциях (Гекгельская, Кедабекская и Товузская), произрастающих на 

северо–восточных склонах Малого Кавказа в пределах Азербайджана.  В 

результате установлен высокий уровень полиморфизма ISSR праймеров - 
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86%, генотипы разных популяций по показателям генетического сходства 

объединены в общий субкластер, что объясняется общностью 

происхождения лещины в популяциях [4].  SSR маркеры, применяемые в 

изучении генетического разнообразия, показали различия по группам 

сортов фундука, произрастающих в Турции, Грузии и Азербайджане [24], в 

зависимости от региона выращивания показана дифференциация северо-

европейских сортов от южно-европейских и от турецких сортов [12]. 

Группа ученых из Ирана изучала популяцию, включающую в себя 90 

образцов фундука, с использованием 15 микросателлитных маркеров 

(SSR). В изученной популяции было обнаружено генетическое 

разнообразие, которое в основном связано с природой опыления фундука 

[19]. Китайские коллеги для изучения вопросов таксономии, филогенетики 

и генетического разнообразия лещины разработали SSR маркеры на основе 

сконструированного транскриптома [35,36]. Также молекулярная 

дифференциация проводилась между C. avellana и редким видом для лесов 

Турции C. colurna, находящийся под защитой МСОП, с целью нахождения 

гибридов между двумя видами. Структурный анализ доказал 

дифференциацию двух видов C. avellana и C. сolurna, а также отсутствие 

гибридов в исследованных 128 образцах [20]. 

 Изучение филогеографических взаимосвязей с помощью 

хлоропластных SSR маркеров среди 158 образцов 11 видов Corylus 

показало, что Азия могла служить убежищем, где несколько линий 

лещины выжили во время оледенений, после чего распространились из 

Азии через Средиземное море в Европе и через Атлантику либо Берингов 

перешеек в Северную Америку [11]. Установлены генетические связи 

среди 116 образцов, где 40 образцов дикие лесные формы. Исследование 

показало дифференциацию большинства образцов в пределах испано-

итальянского генофонда [16]. Анализ генетических связей и 

популяционной структуры 153 образцов фундука, среди которых 19 
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образцов из все еще присутствующих природных популяций, позволил 

исследовать происхождение и распространение культивируемой 

зародышевой плазмы в Южной Европе. В результате было установлено 

существование трех основных центров разнообразия в 

Средиземноморском бассейне: Северо-Западная Испания (Таррагона) и 

Южная Италия (Кампания) на Западе и Черное море (Турция) на востоке 

[13]. Китайскими коллегами проведен анализ генетического разнообразия 

348 образцов Corylus mandshurica (Maxim.) С.К. Schneid. из 12 популяций, 

произрастающих в Китае, с помощью SSR маркеров, в результате чего 

основная часть исследуемых образцов была разделена на два кластера [36]. 

В Северной Ирландии также были проведены исследования 

генетического разнообразия местных генотипов с использованием SSR 

маркеров. Объектами для исследования были 25 образцов из Северной 

Ирландии и образцы, отобранные в четырех объектах всей территории 

Ирландии. Результаты исследования позволяют предположить, что лещина 

обыкновенная в Северной Ирландии и в Ирландии в целом имеет высокий 

уровень генетического разнообразия [14]. Süleyman Can Öztürk с 

соавторами использовали SSR маркеры для изучения молекулярно-

генетического разнообразия и установления популяционной структуры 402 

генотипов: 143 диких генотипа, 239 местных сортов и 20 сортов из 

национальной коллекции Турции. Анализ разнообразия турецкого фундука 

показал, что, несмотря на разделение всех генотипов на три подгруппы, 

они имеют общий генетический пул [32]. 

Особое положение среди молекулярных маркеров занимают 

однонуклеотидные SNP-маркеры, позволяющие производить 

генотипирование на высоком уровне. Так, на основе секвенированного 

транскриптома C. avellana было идентифицировано 5 398 SNP маркеров 

[15], 4 600 SNP маркеров [33], которые в последующем могут быть 

использованы для картирования и маркерной селекции. C помощью SNP 
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маркеров построены генетические карты высокой плотности для анализа 

QTL фенологических признаков [28], показана роль генов SS4, ACC1, 

NHX2, UGT74E2, DMS3, FRD3 в развитии ядра ореха C. heterophylla [17]. 

Таким образом, в изучении генетического потенциала фундука 

проводится множество исследований с использованием современных 

методов. Несмотря на значительный прогресс в изучении генетического 

разнообразия фундука в этих направлениях большая область работы еще 

предстоит. Информация, полученная благодаря этим методам, поможет 

эффективно использовать генетические ресурсы фундука в селекционных 

целях.  
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