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Коллекции фундука (Corylus avellana L.) из приграничных субтропических 
районов выращивания могут быть важным источником толерантной зародыше-
вой плазмы для выведения высокоустойчивых генотипов, адаптированных к из-
меняющимся условиям среды. Однако для эффективного использования этих 
зародышевых плазм требуется информация об их генетическом фоне. Поэтому, 
для характеристики и идентификации ценных образцов необходимы эффектив-
ные маркерные системы и качественный ДНК-материал. В данном исследовании 
проводилась оптимизация методики выделения ДНК из листьев фундука и оце-
нивалась эффективность микросателлитных маркеров SSR для последующего 
генотипирования. Для выделения ДНК использовали классический СТАВ-метод 
и его модификации, а также два коммерческих набора. По результатам анализа, 
вариант с добавлением в состав СТАВ-буфера 2%-ного РVР (m. w. 40 000) по-
казал лучший выход ДНК для ПЦР-анализа. В результате оценки эффективности, 
четыре из 26 SSR-маркеров, а именно А604 (Na = 2,65, He = 0,62, Ho = 0,57), А611 
(Na = 2,80, He = 0,64, Ho = 0,86), В606 (Na = 2,80, He = 0,64, Ho = 0,57) показа-
ли хорошую применимость для оценки генетического разнообразия C. avellana. 
Также авторами отмечена необходимость продолжить поиск и разработку более 
эффективных SSR-маркеров для оценки генетического разнообразия и филогене-
тических исследований фундука. Полученные результаты важны для сохранения 
и грамотного управления генетическими ресурсами фундука на территории За-
падного Кавказа и могут быть использованы для оптимизации будущих исследо-
ваний путём определения минимального количества образцов, на которых следует 
сосредоточиться при повышении эффективности разведения. 

Ключевые слова: Corylus avellana L., SSR, выделение ДНК, микросателлит-
ный анализ, эффективность ДНК-маркеров.



Субтропическое и декоративное садоводство (84)

188

Субтропическое и декоративное садоводство (86)

Введение. Фундук или лещина обыкновенная (Corylus avellana L.) 
является одной из важнейших орехоплодных культур с точки зрения ми-
рового производства (в среднем более 900 тыс. т в год в 2015–2019 гг.). На 
страны Чёрного моря приходится большая часть годового мирового произ-
водства (в среднем за 2015–2019 гг.): Турция (более 600 тыс. т), Азербайд-
жан (более 40 тыс. т) и Грузия (более 25 тыс. т) [9]. Как правило, коллекции 
C. avellana состоят в основном из культивируемых форм и расположены в 
странах, где происходит производство. Базовая коллекция C. avellana ФИЦ 
СНЦ РАН включает морозостойкие сорта отечественной (‘Зоринский’, 
‘Сахарный’, ‘Московский рубин’, ‘Первенец’ и др.) и зарубежной селекции 
и является ценным источником зародышевой плазмы фундука на Запад-
ном Кавказе. В большинстве случаев оценка коллекций, идентификация 
генотипов, сортов, линий и гибридов основывается на морфологических 
признаках [27, 30], однако число этих признаков ограничено, непостоянно, 
может зависеть от факторов среды и не всегда позволяет различить близ-
кородственные образцы или сорта. Современные методы на основе моле-
кулярных ДНК-маркеров являются наиболее эффективным инструментом 
для грамотного пользования геноресурсами, совершенствования сортимен-
та и изучения генетического разнообразия, а также пополнения коллекции 
донорами новых признаков и дистантными генотипами [15, 31]. 

Некоторые ДНК-маркеры (AFLP, RAPD, ISSR, SSR) были ранее 
оценены для характеристики генетического разнообразия в коллекци-
ях зародышевой плазмы Corylus по всему миру [13, 14, 19, 23]. Среди 
различных типов маркеров кодоминантные ядерные микросателлит-
ные SSR (simple sequence repeats) имеют желаемые преимущества для 
оценки генетических особенностей видов на индивидуальном и по-
пуляционном уровнях, таких как специфичность локуса, высокая вос-
производимость, техническая простота и полиморфизм [18, 32]. Эти 
параметры определяют приоритетный выбор SSR-маркеров при иден-
тификации сортов фундука и филогенетическом анализе [16, 22], гене-
тическом картировании [7], оценке разнообразия [15, 16, 34].

Однако одним из решающих процессов и отправной точкой в любом 
исследовании молекулярной биологии является экстракция нуклеиновых 
кислот. Выделенная из C. avellana ДНК может использоваться для широкого 
спектра последующих генетических задач селекционной направленности: 
секвенирование ДНК, полимеразная цепная реакция (ПЦР), Саузерн-блот-
тинг, поиск полиморфизма длин фрагментов и одиночных нуклеотидов, 
подготовка геномных библиотек [10]. Наиболее часто ДНК раститель-
ных объектов выделяют из листьев. Однако листья фундука содержат 
фенольные соединения, дубильные вещества и другие вторичные мета-
болиты [3, 33], что затрудняет процесс выделения чистой и качественной 
ДНК, подходящей для следующих этапов исследований.
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Для того, чтобы получить качественную ДНК, необходим быстрый 
и простой в использовании протокол, который можно адаптировать для 
выделения и очистки ДНК из листьев C. avellana. Некоторые протоколы 
были успешно применены ранее на других видах растений [11, 29] Клас-
сическим методом экстракции ДНК для растений является протокол CTAB 
[12]. Также существуют различные коммерческие наборы, отличающиеся 
меньшими по времени выполнения затратами, но зачастую не позволяю-
щие добиваться эффективных результатов. В связи с этим, целью данного 
исследования было оптимизировать методику выделения ДНК из листьев 
C. avellana и оценить эффективность SSR-маркеров для анализа генетиче-
ского разнообразия коллекции зародышевой плазмы фундука.

Материал и методы исследования.  Растительный материал. Ма-
териалом исследования служили образцы зрелых листьев семи сортов 
фундука (‘Шедевр’, ‘Кубань’, ‘Ламберта краснолистный’, ‘Барселонский’, 
‘Варшавский’, ‘Бомба’, ‘Кировоградский’) из коллекции ФИЦ СНЦ РАН.

Экстракция ДНК. Для выделения ДНК использовали классиче-
ский CTAB-метод, CTAB-метод с модификациями (с добавлением PVP 
(рolyvinylpyrrolidone) и два коммерческих набора (набор «Лира» (Био-
лабмикс, Новосибирск) и набор ИнтерЛабСервис).

Классический СТАВ-метод [12]. Состав СТАВ-буфера: 2 % CTAB, 1,4 
М NaCI, 0,2%-ный 2-меркаптоэтанол, 20 mM EDTA, 0,1 M Tris-HCI, pH 8.0.

1. Навеску листа 75–100 мг растирали пестиком в ступке в присут-
ствии жидкого азота до состояния мелкого порошка. Гомогенат насы-
пали в 2 мл пробирку с подогретым до 65 оC СТАВ-буфером и переме-
шивали на вортексе. 

2. Образцы инкубировали 30 мин при 65 оC, периодически переме-
шивая на вортексе.

3. Добавляли в пробирки равный объём хлороформа, тщательно 
перемешивали 10 мин и центрифугировали 10 мин при 4 оC 13 000 rmp. 

4. Отбирали верхнюю водную фазу в чистую 1,5 мл пробирку и 
второй раз осаждали равным объёмом хлороформа в центрифуге при 
тех же условиях. 

5. Верхнюю фазу отбирали в новую 1,5 мл пробирку, добавляли 2/3 
холодного изопропанола, перемешивали и инкубировали образцы при 
–20 оC 30 мин. Инкубированные образцы центрифугировали 20 мин при 
4 оC и 13 000 rmp. 

6. Изопропанол отбирали, а образовавшийся осадок дважды про-
мывали холодным 75%-ным этанолом (500 мкл), центрифугируя 5 мин 
при 4 оC 13 000 rmp.

7. Отбирали осадок этанола пипеткой, сушили при 37 оC и раство-
ряли в 50 мкл стерильной воды.
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СТАВ-метод с модификациями. В данной методике мы добавляли в со-
став СТАВ-буфера РVР (m. w. 40 000) в двух вариантах концентрации 0,5%-
ной и 2%-ной. Выделение ДНК проводили по ранее описанной методике.

Выделение с использованием набора «Лира» (Биолабмикс, Ново-
сибирск). Образцы весом 100 мг гомогенизировали в 1 мл реагента 
«Лира» и инкубировали 10 мин при комнатной температуре. Добавляли 
1/5 объёма хлороформа от исходного, встряхивали в течение 15 с и инку-
бировали 10 мин, периодически перемешивая. Центрифугировали образ-
цы 10 мин при 4 оC 10 000 g. Верхнюю водную фазу аккуратно удаляли 
и пипетировали нижнюю фазу и интерфазу. Добавляли 300 мкл 96%-го 
этанола, перемешивали и инкубировали 5 мин. После инкубирования об-
разцы центрифугировали 5 мин при 4 оC 2000 g. Этанол отбирали пипет-
кой и к получившемуся осадку добавляли 1 мл 0,1-ного М цитрата натрия 
в 10%-ном этаноле. Осадок пипетировали и инкубировали 30 мин, пери-
одически перемешивая. После инкубации центрифугировали 5 мин при 
4 оC 2000 g. К осадку добавляли 1,5 мл 75%-ного этанола, перемешивали 
и инкубировали 20 мин, периодические перемешивая. Центрифугировали 
образцы 5 мин при 4 оC 2000 g. Этанол отбирали пипеткой и сушили оса-
док 5–10 мин. Образцы растворяли в 50 мкл гидроксида натрия.

Выделение с использованием набора ИнтерЛабМикс. Образцы го-
могенизировали в жидком азоте и добавляли в пробирки с 400 мкл 
буфера из набора, перемешивали на вортексе и инкубировали 10 мин. 
Добавляли 400 мкл буфера для нанесения на колонки, перемешивали. 
Магнитные частицы перемешивали на вортексе до однородности и до-
бавляли по 50 мкл к образцам, перемешивали и инкубировали 5 мин. 
Пробирки с образцами помещали в магнитный штатив и инкубировали 
5 мин. Отбирали супернатант из пробирок и добавляли 500 мкл буфера 
для промывки, пипетировали до однородности. Инкубировали про-
бирки в магнитном штативе 5 мин. Отбирали супернатант и повторя-
ли промывку буфером. Сушили пробирки с магнитными частицами 
при 60 оC 10 мин. Добавляли в пробирки 100 мкл буфера для элюции, 
пипетировали и инкубировали 5 мин при комнатной температуре. По-
мещали пробирки в магнитный штатив и инкубировали 10 мин. Пере-
носили супернатант, содержащий ДНК, в чистые пробирки.

Качество полученной ДНК во всех вариантах выделения проверя-
ли в 1%-ном агарозном геле и спектрофотометрическим методом на 
BioDrop μLite (Biodrop, Cambridge, UK).

ПЦР-анализ и визуализация. В работе использовались ранее разра-
ботанные для C. avellana 26 пар ядерных SSR-праймеров [6] (табл. 1).
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Таблица 1. Характеристика SSR-праймеров
Table 1. Characterization of SSR primers

Прай-
мер Сиквенс праймера (5ʹ - 3ʹ)

Темпера-
тура

 отжига, оC
Источ-

ник

A601 F: CGCCTTGATAGTATGTTCAAAC
R: CGGCAGAATGTAGAAGTCCCC 55 [6]

A602 F: CCAATCGCCAATGAATCATC
R: CCCTTTCCAAACTGGGCAT 55 [6]

А604 F: GTAGCTGCACTTGATGTGCTTTAC
R: AACACCATATTGAGTCTTTCAAAGC 55 [6]

А605 F: GAAATTCAATCACACCAATAAAGCA
R: CCTCCCTTGTCCTCATCACTG 55 [6]

А606 F: CTCATGACTGCCCATTTCTCG
R: AGGCATGCAGGCTTCACAC 55 [6]

А611 F: CTCAATTCACTCGAACGGATAC
R: AGCCGATACCAGCCTCTCGC 55 [6]

А613 F: CGCCATCTCCATTTCCCAAC
R: CGCAATCGTTTTCTGCTTCAG 55 [6]

А616 F: AGAGAACGACTTTGTATGACAAAGA
R: TTGAACCATTAAATACATCATGTGA 55 [6]

А635 F: CTAAGCTCACCAAGAGGAAGTTGAT
R: GCTTCTGGGTCTCCTGCTCA 55 [6]

А640 F: GGGTCAAGATTTGATAAAGTGGGA
R: GCACTCCACTTGTCCCTTTTC 55 [6]

В602 F: GTCTGGCATGGTTTTGAGAAGA
R: CTTTCCCCCCCAAACCAC 55 [6]

В603 F: CCCCACACTTCCCAATTTAC
R: CACACGTTGGAGAATGGTGGT 55 [6]

В606 F: GTCCCCTTTTTAGTTTTTACCC
R: GAAGTTCCAGTACCCTCATCAC 55 [6]

В612 F: AGCTCTTCGTCGTCCGTGAC
R: CACAATCCCACACCTACCATC 55 [6]

В613 F: GCATCCAAGGTGGTCCCT
R: TTTCCCACCCAACAACTCTAGA 55 [6]

В625 F: TGCCTCCCCAACCATCAC
R: AGCGTCCAGAGAACAATCCC 55 [6]
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В628 F: CGTCTCCTTCCCTAACATAACCAA
R: GTTCCCCTCCACTTCTACTA 55 [6]

В631 F: TTCCCCTTTGATCACCACCA
R: GACCACCTCCCATTCTCCTA 55 [6]

В635 F: CCAAATCAAAACAACCAAACC  
R: CCGCAGCCATCACATCTA 55 [6]

В640 F: ATGGACGAGGAATATTTCAGC 
R: CCTGTTTCTCTTTGTTTTCGAG 55 [6]

B660 F: CCCAGTTGATGATTAACTTTCA 
R: AGGCATGTGCCACTTAGG 55 [6]

B753 F: GAAGGAGAAACAAGGGTAGTCA 
R: AGAAGCGTCGTTCCATAGC 55 [6]

B652 F: CCCAGTTGATGATTAACTTTCA 
R: AGGCATGTGCCACTTAGG 55 [6]

B788 F: CCGCTAAGCTGGTAGGTAGT
R: CGGTGCATCAAGTTGTACTT 55 [6]

B789 F: ATTAGGCAACTGTCTCGTCAAC 
R: GGAATTTACAGTTGGAGCTGAT 55 [6]

B662 F: AGCAACAGAGGTTAGGTGTG 
R: GCCCCATTAGCCTTCTTA 55 [6]

Реакционная смесь для SSR-анализа содержала 10 мкл 2-х реакционно-
го буфера HS-TaqPCR (Биолабмикс, Россия), по 0,2 мкл каждого праймера 
(10 мкМ), 1 мкл ДНК (20 нг/мкл) и очищенная DEPC вода. Амплификацию 
проводили в термоциклере MiniAmp (Thermo Fisher Scientific, Массачусетс, 
США) по двухступенчатой программе: первичная денатурация 5 мин при 
95 оС, отжиг праймеров 40 циклов по 15 с при 55 оС и финальная элонгация 
при 72 оС в течение 7 мин. Разделение SSR-фрагментов проводили на 2%-
ном агарозном геле в течение 2,5 ч при 90 В в 1×ТАЕ-буфере.

Статистический анализ. Параметры генетического разнообразия 
были рассчитаны для каждого SSR-маркера с использованием про-
граммного обеспечения GeneAlex ver. 6.5 [24, 25] и онлайн-ресурса 
[4]. Функцию анализа «Matches» в GeneAlex ver. 6.5 использовали для 
идентификации генотипов с идентичными аллельными паттернами в 
наборе данных. Оценивались следующие параметры: Na – общее коли-
чество различных аллелей, Ne – количество эффективных аллелей, Не 
– ожидаемая гетерозиготность и Ho – наблюдаемая гетерозиготность.

Результаты и их обсуждение. Извлечение ДНК из растительных 
тканей является важным шагом в молекулярных исследованиях. Раз-
личные растения, в особенности древесные, часто содержат сложные 
химические соединения, которые затрудняют выделение чистой ДНК 
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[26]. Поэтому для нашей целевой культуры C. avellana было важно 
оптимизировать данную методику. В результате экстракции ДНК с ис-
пользованием набора «Лира» (Биолабмикс, Новосибирск), а также с 
использованием протокола на основе магнитных частиц (набор Интер-
ЛабСервис) показатели концентрации и чистоты ДНК фундука были 
низкими и не соответствовали необходимым требованиям качества. 
Классический CTAB-метод является приоритетным для экстракции 
ДНК из растительных тканей [1, 9, 13, 20]. Однако CTAB-методом нам 
также не удалось получить ДНК, пригодную для ПЦР-реакции из-за 
высокого содержания в листьях полифенолов (рис. 1А). 

Рис. 1. Качество выделенной ДНК
Fig. 1. Quality of the isolated DNA

Известно, что во многих исследованиях используются различные 
модификации данного метода, например, с высокой концентрацией 
реагента СТАВ и увеличенным временем инкубации в лизирующем 
буфере [2], с увеличенной концентрацией 2-меркаптэтанола [21] и 
хлорида натрия [28] для лучшего очищения от примесей. Для древес-
ных культур часто в состав лизирующего буфера добавляют PVP в ка-
честве абсорбента фенольных соединений [5]. В нашем исследовании 
добавление 2% PVP с высокой молекулярной массой также оказалось 
эффективным и позволило увеличить концентрацию ДНК на выходе и 
получить качество, достаточное для проведения ПЦР (рис. 1Б-В). Соот-
ношение А260/280 было выше 2,0, а А260/230 – в диапазоне от 1,2 до 2,2, 
что свидетельствует об эффективном удалении примесей белков, фенолов, 
полисахаридов и соответствует другому исследованию, где соотношения 
А260/280 и А260/230 были выше 1,79 и от 1,2 до 1,56, соответственно [5].
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В результате последующей апробации 23 из 26 SSR-маркеров по-
казали явный полиморфизм в выборке C. avellana. Среднее число раз-
личных аллелей (Na) составило 2,92 на локус от Na = 2 для В613, В628 
и В635 до Na = 5 для B660. Среднее эффективное число аллелей (Ne) 
составило 4,6 с максимальным значением 3,77 для А606 и B662 и ми-
нимальным значением 1,32 для В635 (табл. 2). 

Микросателлиты, отобранные для нашего исследования, были разра-
ботаны ранее для C. avellana [6] и использовались несколькими исследо-
вателями для изучения генетического разнообразия [9, 13, 16]. Хотя для 
некоторых из SSR сообщалось о многополосном характере [8, 34], мы не 
наблюдали более пяти полос в каждом отдельном образце. Однако количе-
ство обнаруженных аллелей для SSR, которые наблюдались в разных ис-
следованиях, различались в зависимости от размера исследуемого набора 
данных. Например, в исследовании, где набор данных включал 11 образ-
цов C. avellana среднее значение Na для SSR-маркеров составляло 2,1 [13], 
однако в другой работе на основе 348 образцов Corylus L. среднее значе-
ние Na было 15,3 [34]. Кроме того, в других исследованиях SSR сообща-
лось, что причиной большего количества аллелей может быть дупликация 
некоторых локусов [13, 17]. Уровни средней ожидаемой гетерозиготности 
(Ho) и средней наблюдаемой гетерозиготности составили 0,54 и 0,26, соот-
ветственно, что было ниже, чем в других исследованиях фундука. Напри-
мер, при изучении 30 образцов фундука из различных районов Италии с 
9 локусами SSR средние значения He и Ho составили 0,67 и 0,82, соответ-
ственно [15]. Также в аналогичном исследовании, при изучении генетиче-
ского разнообразия 20 образцов C. avellana уровни He и Ho составили 0,68 
и 0,70, соответственно [17]. Более низкие значения, полученные в нашем 
исследовании, могут быть связаны с использованием небольшого количе-
ства образцов. Другой причиной может быть использование электрофо-
реза в агарозном геле для визуализации микросателлитов. В этом случае, 
использование автоматизированной системы обнаружения и полиакри-
ламидного геля, позволило бы идентифицировать аллельные вариации в 
более точном масштабе [13]. Наши результаты показали низкую эффек-
тивность большей части SSR-маркеров, поэтому необходимо продолжить 
разрабатывать более эффективные SSR-маркеры для C. avellana и других 
видов Сorylus L. которые можно было бы использовать для генотипиро-
вания и эволюционных исследований в искусственных или естественных 
популяциях. Тем не менее, отдельные SSR-маркеры показали более вы-
сокие уровни He и Ho, такие как А604 (He = 0,62, Ho = 0,57), А611 (He = 
0,64, Ho = 0,86), В606 (He = 0,64, Ho = 0,57) и могут быть использованы 
для дальнейших исследований фундука.



Раздел 2. Селекция, семеноводство и биотехнология

195

Таблица 2. Параметры генетического разнообразия SSR-маркеров
Table 2. Parameters of SSR markers genetic diversity

Locus N Na Ne He Ho

A601 7 4 3,16 0,68 0,43

A602 7 3 2,09 0,52 0,29

А604 7 3 2,65 0,62 0,57

А605 7 3 2,80 0,64 0,43

А606 7 4 3,77 0,73 0,29

А611 7 3 2,80 0,64 0,86

А613 7 4 3,38 0,70 0,14

А616 7 3 2,65 0,62 0,14

А635 7 3 2,65 0,62 0,43

А640 7 3 2,80 0,64 0,14

В602 7 3 2,58 0,61 0,29

В603 7 3 2,65 0,62 0,43

В606 7 3 2,80 0,64 0,57

В612 7 3 2,80 0,64 0,43

В613 7 2 1,69 0,40 0,00

В625 7 3 2,51 0,60 0,43

В628 7 2 1,69 0,41 0,00

В635 7 2 1,32 0,24 0,00

В640 6 3 2,88 0,65 0,50

B660 7 5 2,65 0,62 0,29

B753 7 4 3,27 0,69 0,00

B789 7 3 2,88 0,65 0,00

B662 7 4 3,77 0,73 0,00

ср. знач ±стандартная 
ошибка 6,9 ±0,1 2,92 ±0,2 2,51 ±0,2 0,54 ±0,1 0,26 ±0,1

Примечание: N – количество проанализированных образцов; 
                       Na – общее количество различных аллелей; 
                       Ne – количество эффективных аллелей; 
                       Ho – наблюдаемая гетерозиготность
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Выводы. В результате исследования была проведена оптимизация 
методики выделения ДНК из листьев C. avellana. Выяснилось, что до-
бавление в состав СТАВ-буфера 2% РVР (m. w. 40 000) позволяет вы-
делить качественную ДНК для ПЦР-анализа. 

В результате проведения апробации SSR-маркеров были опреде-
лены 3 SSR-маркера (А604 (Na = 2,65, He = 0,62, Ho = 0,57), А611 (Na 
= 2,80, He = 0,64, Ho = 0,86), В606 (Na = 2,80, He = 0,64, Ho = 0,57), 
которые могут быть использованы для генотипирования базовой кол-
лекции C. avellana.

Результаты исследования будут полезны для дальнейших исследований 
генетического разнообразия зародышевой плазмы Corylus avellana на За-
падном Кавказе. Кроме того, эти результаты ценны для дальнейшего управ-
ления коллекцией и создания новых устойчивых сортов фундука.
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OPTIMIZATION OF THE DNA EXTRACTION METHOD
 FOR HAZELNUT LEAVES AND SSR MARKERS EFFICIENCY 

EVALUATION FOR CHARACTERIZING 
THE GENETIC DIVERSITY OF CORYLUS AVELLANA L.

Shkhalakhova R.M., Koninskaya N.G., Tutberidze Ts.V.

Federal Research Centre the Subtropical Scientific Centre 
of the Russian Academy of Sciences, 

Russia, Sochi, e-mail: shhalahova1995@mail.ru

Сollections of hazelnuts (Corylus avellana L.) from the border subtropical 
growing regions can be an important source of tolerant germplasm for the breeding 
of highly resistant genotypes, which can be more adaptable to changing environ-
mental conditions. However, the efficient use of these germplasms requires their 
genetic background. Therefore, efficient marker systems and high-quality DNA ma-
terial are necessary for the characterization and identification of valuable accessions. 
In this study, we optimized the method of DNA extracting from hazelnut leaves 
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and evaluated the efficiency of SSR microsatellite markers for further genotyping. 
DNA was isolated by the classical CTAB method and its modifications, as well 
as by two commercial kits. The addition of 2 % PVP (m. w. 40,000) to the CTAB 
buffer showed the best DNA result for PCR analysis. As a result of the efficiency 
evaluation, four of the 26 SSR markers, such as А604 (Na = 2,65, He = 0,62, Ho = 
0,57), А611 (Na = 2,80, He = 0,64, Ho = 0,86), В606 (Na = 2,80, He = 0,64, Ho = 
0,57) showеd the good applicability to assess the genetic diversity of C. avellana. 
The authors also noted the need to continue the search and development of more 
efficient SSR markers for the genetic diversity assessing and phylogenetic studies 
of hazelnuts. The obtained results are important for the conservation and competent 
management of hazelnut genetic resources in the Western Caucasus and can be 
used to optimize future research by identifying a minimum number of accessions 
on which to focus when improving breeding efficiency.

Key words: Corylus avellana L., SSR, DNA extraction, microsatellite analysis, 
DNA marker efficiency.


