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Аннотация. В статье представлены данные молекулярно-генетического анализа по нескольким генам 

системы Rvi устойчивости к Venturia inaequalis (Cooke) G. Winter (Rvi1, Rvi6, Rvi8, Rvi9, Rvi11, Rvi14, 

Rvi16, Rvi17) коллекционного и нового селекционного материала яблони (Malus × domestica Borkh.) раз-

личной плоидности, эколого-географического и генетического происхождения.  В работе применен метод 

СТАВ, который модифицирован ранее в СКФНЦСВВ для более полной очистки проб ДНК при экстрак-

ции. Использованы SSR-маркеры и SCAR-маркеры, сцепленные с искомыми 9 генами: Rvi1 – CH01D03; 

Rvi4 – CH02c02a; Rvi6 – CH-Vf1, VfC; Rvi8 – OPL19; Rvi9, Rvi11 – CH05e03; Rvi14 – HB09; Rvi16 – 

NH030a; Rvi17 – CH-Vf1. Эксперимент проводили с участием 53 образцов яблони, среди которых: 

17 сортов, 4 элитные и 32 гибридные формы отечественной селекции. Согласно полученным данным, 

в изучаемой выборке образцов к достаточно редко встречаемым отнесены гены Rvi9, Rvi16; не установ-

лено наличие генов Rvi8, Rvi11, Rvi17. Выявлено, что среди нового селекционного материала яблони 

наиболее распространен ген Rvi6, частота встречаемости его составляет 62,5 %. Изучение аллельного 

полиморфизма нескольких целевых генов набора Rvi позволило выявить перспективные для селекци-

онного использования образцы яблони – носители 2–3 генов устойчивости к Venturia inaequalis (Cooke) 

G. Winter. По данным ДНК-маркирования выделены сорта и формы отечественной селекции: Заря Ставро-

полья, Ника, 12/2-20-75, 17/1-6-72 (носители генов Rvi1, Rvi6, Rvi14) в качестве перспективных доноров 

для усиления эффективности технологии селекции яблони на долговременную устойчивость к парше. 

Полученные данные важны для формирования идентифицированной коллекции Malus Mill., выделения 

новых ценных доноров для оптимизации ряда ключевых этапов селекционного процесса на длительную 

устойчивость к патогену путем пирамидирования целевых генов.
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Для цитирования: Ульяновская Е. В., Чернуцкая Е. А., Балапанов И. М., Токмаков С. В. Оценка алле-

льного полиморфизма генов устойчивости яблони к парше // Аграрный научный журнал. 2023. № 9. 

С. 46–51. http: 10.28983/asj.y2023i9pp46-51.

AGRONOMY

Original article

Evaluation of allelic polymorphism of apple tree resistance genes to scab

Elena V. Ulyanovskaya, Evgenia A. Chernutskaya, Ilnur M. Balapanov, Sergey V. Tokmakov

Federal State Budget Scientifi c Institution «North Caucasian Federal Scientifi c Center of Horticulture, Viticulture, 

Wine-making», Krasnodar, Russia 

e-mail: ulyanovskaya_e@mail.ru

Abstract. The article presents the data of molecular genetic analysis for several genes of the Rvi system of 

resistance to Venturia inaequalis (Cooke) G. Winter (Rvi1, Rvi6, Rvi8, Rvi9, Rvi11, Rvi14, Rvi16, Rvi17) of the 

collection and new breeding material of the apple tree (Malus × domestica Borkh.) of different ploidy, ecological, 

geographic and genetic origin. We used the CTAB method, which was previously modifi ed in FSBSI NCFSCHVW 

for more complete purifi cation of DNA samples during extraction. SSR-markers and SCAR-markers linked to the 

desired 9 genes were used: Rvi1 – CH01D03; Rvi4 – CH02c02a; Rvi6 – CH-Vf1, VfC; Rvi8 – OPL19; Rvi9, 

Rvi11 – CH05e03; Rvi14 – HB09; Rvi16 – NH030a; Rvi17 – CH-Vf1. The experiment was carried out with 

the participation of 53 apple samples, including: 17 varieties, 4 elite and 32 hybrid forms of domestic breeding. 

According to the data obtained, the following genes were classifi ed as quite rare in the studied sample of samples: 

Rvi9, Rvi16; the presence of genes has not been established: Rvi8, Rvi11, Rvi17. Revealed that among the new 

breeding material of the apple tree, the Rvi6 gene is the most common, its frequency of occurrence is 62.5 %. The 

study of the allelic polymorphism of several target genes of the Rvi set made it possible to identify promising apple 

Ульяновская Е. В., Чернуцкая Е. А., Балапанов И. М., Токмаков С. В., 2023
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Введение. В современной селекции яблони для интенсификации процесса создания сортов 

нового поколения значительная роль отводится сохранению и изучению биологических ресурсов, 

структурированию имеющейся генетической коллекции, выделению признаковых субколлекций, 

идентифицированных коллекций доноров хозяйственно ценных признаков, детальной характери-

зации наиболее ценных образцов генофонда. По мнению ряда авторов, генетические коллекции 

следует рассматривать как фундамент селекционной работы, накопленный банк многообразия 

генов [3]. Для селекционера необходимо как можно полнее использовать знания по генетике се-

лектируемых признаков. Кроме того, трудно ожидать успеха в селекции, если исходные формы 

имеют мало различий по генотипу [8, 10]. 

Оценка полиморфизма генофонда яблони по признаку устойчивости к парше достаточно актив-

но ведется и у нас в стране, и в мире [1, 15]. Решение проблемы получения сортов с долговременной 

устойчивостью к парше связано с задачей пирамидирования генов устойчивости, основанной на 

маркерной селекции яблони для создания так называемой «пирамиды генов [7]. В мировой селек-

ции яблони предложена система Rvi, объединяющая гены устойчивости к парше – от Rvi1 до Rvi20 

[10, 12]. В России сохраняется эффективность устойчивости к парше на основе генов Rvi6 и Rvi7 

от Mаlus fl oribunda 821 [4]. Однако, по мнению некоторых авторов, имеется различие по степе-

ни преодоления патогеном разных генов устойчивости к парше; существует своеобразное деле-

ние генов на «часто преодолеваемые», «иногда преодолеваемые», «редко преодолеваемые» 

и «не преодоленные» [12, 14]. Тем не менее, следует учитывать, что несколько «часто, иногда или 

редко преодолеваемых генов» данной системы могут вместе стать «не преодоленными». Поэтому 

оценка существующего генофонда яблони по их разнообразию и наличию важна для успеха даль-

нейшей селекционной работы по пирамидированию нескольких целевых генов системы Rvi для 

создания новых генотипов с высоким потенциалом долговременной устойчивости к патогену [14].

Цель исследований – изучение аллельного полиморфизма генов Rvi1, Rvi6, Rvi8, Rvi9, Rvi11, 

Rvi14, Rvi16, Rvi17 устойчивости к Venturia inaequalis (Cooke) G. Winter для формирования иден-

тифицированной коллекции Malus Mill. и выделения доноров для ускорения селекции яблони. 

Методика исследований. НИР проводили в ФГБНУ СКФНЦСВВ согласно селекционным 

программам и методикам [5, 6, 9, 11]. Объекты исследований – сорта и гибриды яблони (Malus × 

× domestica Borkh.) различного эколого-географического и генетического происхождения, разной 

плоидности. Среди 53 изученных образцов генофонда – 17 сортов, 4 элитные и 32 гибридные 

формы отечественной селекции. Образцы яблони для выполнения ДНК-анализа отбирали в кол-

лекционных и селекционных насаждениях; использован ЦКП «Исследовательско-селекционная 

коллекция генетических ресурсов садовых культур» в АО ОПХ «Центральное» (г. Краснодар). 

Сады 2004–2017 гг. посадки, подвой М9, схема посадки 4×1, 5×1,5 м. 

Для экстракции ДНК применен метод СТАВ [13], усовершенствованный ранее в СКФНЦСВВ 

для более полной очистки проб ДНК от полифенольных соединений, основанный на использо-

вании поливинилпирролидона в 1%-й концентрации в лизирующем буфере. ПЦР проходила при 

следующих условиях: концентрация реактивов ПЦР смеси – буфер 1X, dNTP – 0,24 мМ, Taq 1U, 

SSR-праймеры (прямой и обратный) – 0,16 мкМ каждого, тотальная ДНК – 40 нг.

Для идентификации наличия генов системы Rvi использованы SSR-маркеры и SCAR-мар-

керы, сцепленные с искомыми 9 генами устойчивости яблони к парше: Rvi1 – CH01D03 (SSR-

маркер); Rvi4 – CH02c02a (SSR-маркер); Rvi6 – CH-Vf1(SSR-маркер), VfC (SCAR-маркер); 

Rvi8 – OPL19 (SCAR-маркер); Rvi9, Rvi11 – CH05e03 (SSR-маркер); Rvi14 – HB09 (SSR-мар-

кер); Rvi16 – NH030a (SSR-маркер); Rvi17 – CH-Vf1(SSR-маркер), табл. 1.

samples for breeding use – carriers of 2–3 resistance genes to Venturia inaequalis (Cooke) G. Winter. According 

to the DNA marking data, varieties and forms of domestic breeding were selected: Zarya Stavropol'ya, Nika, 

12/2-20-75, 17/1-6-72 (carriers of the Rvi1, Rvi6, Rvi14 genes) as promising donors to enhance the effi ciency 

of apple breeding technology for long-term resistance to scab. The data obtained are important for the formation 

of an identifi ed collection of Malus Mill., the selection of new valuable donors to optimize a number of key stages 

of the breeding process for long-term resistance to the pathogen by pyramiding the target genes.

Keywords: apple tree; gene; DNA analysis; scab resistance. 

For citation: Ulyanovskaya E. V., Chernutskaya E. A., Balapanov I. M., Tokmakov S. V. Evaluation of allelic 
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Таблица 1

Краткая характеристика маркеров устойчивости к Venturia inaequalis (Cooke) G. Winter

Ген Маркер
Температура 

отжига

Диапазон длин 

фрагментов, п.н

Целевой 

фрагмент
Последовательность праймеров, 5’–3’

Rvi1 CH01D03 60 130–160 158
F: CCACTTGGCAATGACTCCTC 

R: ACCTTACCGCCAATGTGAAG

Rvi6

CH-Vf1 60 129–174 166
F: ATCACCACCAGCAGCAAAG

R: CATACAAATCAAAGCACAACCC

VfC 58 286, 646, 484 286
F: GGTTTCCAAAGTCCAATTCC

R: GTTAGCATTTTGAGTTGAC

Rvi8 OPL19 55 433 433
F: ACCTGCACTACAATCTTCACTAATC 

R: GACTCGTTTCCACTGAGGATATTTG

Rvi9 CH05e03 60 158–190 169
F: CGAATATTTTCACTCTGACTGGG

R: CAAGTTGTTGTACTGCTCCGAC

Rvi11 CH05e03 60 158–190 159
F: CGAATATTTTCACTCTGACTGGG

R: CAAGTTGTTGTACTGCTCCGAC

Rvi14 HB09 58 191–238 210
F: GCTCAAAATACTGAAGCCTTGC

R: GGGGAAGCAGGATGGTTACT

Rvi16 NH030a 58 185-195 193
F: GCAACAGATAGGAGCAAAGAGGC

R: TCCAAAGTTCAACACAGATCAAGAG

Rvi17 CH-Vf1 60 129–174 139
F: ATCACCACCAGCAGCAAAG

R:CATACAAATCAAAGCACAACCC

Для поиска условий проведения амплификации и референсных аллелей по задействованным 

в проекте маркерам использована база данных HiDRAS и публикации оригинаторов маркеров. 

Определение размеров амплифицированных фрагментов по всем маркерам, кроме OPL19, VfC, 

проводили на основе фрагментного анализа на автоматизированном генетическом анализаторе 

Нанофор 5.0. Продукты амплификации SCAR-маркеров OPL19 и VfC идентифицировали в 2%-м 

агарозном геле. Обработку данных осуществляли в программе GeneMarker V3.0.1.

Результаты исследований. Метод отдаленной гибридизации имеет огромное значение 

в селекции яблони на устойчивость к парше. С возникновением новых рас парши в 80-х годах 

ХХ века была разработана стратегия создания сортов с различной генетической базой устойчи-

вости [8, 16]. Пирамидирование нескольких генов системы Rvi, поиск их наиболее удачных со-

четаний – задачи современной селекции яблони на длительную, долговременную устойчивость 

к парше [14]. Для этого необходима оценка имеющегося генофонда яблони на наличие целевых 

генов устойчивости, поиск носителей нескольких генов. 

В результате фенотипирования по основным агробиологическим признакам было выделено 

53 образца яблони для ДНК-анализа. Выделенные образцы обладают сочетанием максимального 

количества искомых ценных хозяйственных признаков. Сформированы признаковые субколлек-

ции для выполнения ДНК-анализа, в том числе Азимут, Веста, Гранатовое, Джин, Ника, Марго, 

Орфей, Памяти Евдокимова, Союз и 3 элиты (селекции СКФНЦСВВ и ВНИИСПК), Любимое 

Дутовой (СКФНЦСВВ, ВНИИСПК, СОСС), Георгия, Заря Ставрополья, Стасовское, Ст-04-34 

(СОСС, СКФНЦСВВ), Аленушкино, Луч, Память есаулу, Персиковое и 32 гибридные формы 

(созданы в СКФНЦСВВ).

Методом ДНК-маркирования у выделенного по комплексу хозяйственных признаков нового 

селекционного и ценного исходного материала яблони выполнена идентификация наличия генов 

Rvi1, Rvi6, Rvi8; Rvi9, Rvi11, Rvi14, Rvi16, Rvi17, детерминирующих устойчивость к Venturia 

inaequalis (Cooke) G. Winter. Для каждого образца были получены 2 пробы ДНК – рабочая 

и резервная. Использованы генотипы яблони из международного набора дифференциаторов как 

контроль (стандарт) для выявления образцов с устойчивостью к различным расам патогена: Gold-

en Delicious (ген Rvi1); Priscilla (ген Rvi6); B45 (ген Rvi8); J34 (ген Rvi9); M. baccata jackii (ген 

Rvi11); Dulmener Rosenapfel (ген Rvi14). Кроме того, в качестве контроля наличия у нового селек-

ционного материала гена Rvi6 использовали ранее известные носители искомого гена зарубеж-

ной (Florina) и отечественной (Орфей, Ника, Союз и др.) селекции. Общее количество генотипов 

яблони для ДНК-анализа вместе с сортами дифференциаторами составило 60 образцов. 

Ульяновская Е. В., Чернуцкая Е. А., Балапанов И. М., Токмаков С. В., 2023
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По результатам ДНК-анализа выявлено, что среди нового селекционного материала яблони наи-

более распространен ген Rvi6. Частота встречаемости данного гена среди гибридных форм составила 

62,5 %; у 20 гибридов из 32 изученных выявлено его наличие (табл. 2). В результате оценки не толь-

ко селекционного, но и сортового материала с использованием маркеров генов устойчивости к пар-

ше выявлено, что к наиболее распространенным генам в изученной выборке образцов следует также 

отнести гены Rvi1 и Rvi14. Изучение образцов генетической коллекции показало, что SSR-маркер 

CH01D03 (ген Rvi1) выявлен в геноме 18 образцов из 53, SSR-маркер HB09 (ген Rvi14) – в геноме 

9 образцов (сорта Заря Ставрополья, Ника, элитная форма 12/2-20-75 и 6 гибридов). По данным ДНК-

анализа частота встречаемости генов Rvi1, Rvi14 составила 33,96 и 16,98 % соответственно.

Наличия генов устойчивости к парше Rvi8, Rvi11, Rvi17 в данной выборке образцов яблони 

не установлено. Кроме того, к достаточно редко встречаемым следует отнести гены устойчивости 

к парше: Rvi9, Rvi16. Частота встречаемости их небольшая и составляет 7,55  и 1,89 % соответ-

ственно. Выявлено наличие гена Rvi9 у сортов Луч, Аленушкино, Память есаулу, Союз; наличие 

гена Rvi16 – у сорта Орфей. 

По данным исследования выделены как наиболее перспективные для селекции на долговре-

менную устойчивость к парше носители 3 генов устойчивости (Rvi1, Rvi6, Rvi14), гибридная 

форма 17/1-6-72, сорта Заря Ставрополья, Ника, элитная форма 12/2-20-75 (см. рисунок).

Сорт Ника Элита 12/2-20-75

Генотипы яблони отечественной селекции – носители генов устойчивости к парше  Rvi1, Rvi6, Rvi14 

В изучаемой выборке достаточно высокий процент среди всех образцов (30,19 %) или 16 гено-

типов выделены как носители 2 генов системы Rvi устойчивости к парше в разных сочетани-

ях: Азимут, Веста, Марго, Гранатовое, элита Ст-04-34, гибридные формы 17/1-6-55, 17/1-6-56, 

17/1-6-66, 17/1-6-70, 17/2-6-7, 17/2-5-19, 17/2-5-20 (Rv i1, Rvi6); гибриды 17/1-6-38, 17/1-6-49 

(Rvi6, Rvi14); Союз (Rvi6, Rvi9); Орфей (Rvi6, Rvi16).

Заключение. В результате изучения нового гибридного материала и коллекционных образцов 

яблони выявлены перспективные для селекционного использования носители 2–3 генов устойчи-

вости к Venturia inaequalis (Cooke) G. Winter: Заря Ставрополья, Ника, 12/2-20-75, 17/1-6-72 (гены 

Rvi1, Rvi6, Rvi14); Азимут, Веста, Марго, Гранатовое, Ст-04-34, 17/1-6-55, 17/1-6-56, 17/1-6-66, 

17/1-6-70, 17/2-6-7, 17/2-5-19, 17/2-5-20 (Rvi1, Rvi6); 17/1-6-38, 17/1-6-49 (Rvi6, Rvi14); Союз 

(Rvi6, Rvi9); Орфей (Rvi6, Rvi16).

Таким образом, выделенные по результатам оценки аллельного полиморфизма несколь-

ких генов устойчивости новые генотипы яблони могут быть вовлечены в селекционный про-

цесс для решения проблемы создания отечественных сортов с долговременной устойчивостью 

к парше на основе пирамидирования различных генов системы Rvi.

Исследование выполнено за счет средств гранта Российского научного фонда и Кубанского научного 

фонда № 22-26-20101, https://rscf.ru/project/22-26-20101. 
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