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Моногенная устойчивость к парше  — важный селекцион-
ный признак яблони. К настоящему времени идентифици-
ровано 20 генов, детерминирующих иммунитет яблони к 
различным расам парши. Использование молекулярных 
маркеров позволяет с высокой надёжностью на ранних 
этапах онтогенеза определить присутствие в геноме необ-
ходимых генов, значительно снизить уровень трудоемко-
сти, уменьшить количество финансовых затрат и сократить 
время селекционного процесса. Цель исследования — вы-
явление сортообразцов с наличием моногенной устойчи-
вости к парше в коллекции яблони различного эколого-ге-
ографического происхождения. В задачи исследований 
входило определение генотипической структуры сортов 
и гибридных сеянцев по гену Rvi6, выделение генотипов, 
несущих целевые аллели генов моногенной устойчивости 
к парше, в том числе с доминантным гомозиготным гено-
типом (Rvi6Rvi6). Исследования проведены в 2015–2018 гг. 
на базе генофонда Федерального научного центра им. И.В. 
Мичурина в Мичуринске-наукограде Тамбовской области, 
насчитывающего около 6 тысяч генотипов с различными 
качественными показателями как плодов так и самих рас-
тений. В статье представлены результаты научных иссле-
дований по скринингу генотипов яблони на наличие генов 
моногенной устойчивости к парше. Молекулярно-генети-
ческий анализ позволил отобрать некоторые образцы M. 
domestica Borkh, которые содержат ген Rvi6, обеспечиваю-
щий абсолютную устойчивость к Venturia inaequalis (Сooke) 
Wiht.). Выделенные генотипы представляют интерес для 
дальнейших селекционных программ, которые направле-
ны на создание сортов, объединяющих в своем генотипе 
«пирамиду» генов, обеспечивающих хозяйственно ценные 
признаки фенотипа. 

Ключевые слова: яблоня, гены, устойчивость к парше, 
молекулярные маркеры.
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Abstract. Monogenic scab resistance is important breeding 
trait of apple. To this moment, there were identified 20 genes 
determined resistances to apple scab of different races. 
The use of molecular markers allows in the early stages of 
ontogenesis to determine with high reliability the presence of 
the necessary genes in the genome, significantly reduce the 
level of complexity and reduce the amount of financial costs 
and to reduce the time of the selection process. The purpose 
of the study is to identify variety samples with the presence of 
monogenic resistance to scab in the collection of Apple trees 
of various ecological and geographical origins. The tasks of the 
research were to determine the genotypic structure of varieties 
and hybrid seedlings according to the Rvi6 gene, to identify 
genotypes carrying target alleles of monogenic resistance 
to scab genes, including those with dominant homozygous 
genotype (Rvi6Rvi6). Research carried out in 2015–2018 
years on the basis of the gene-pool of the I.V. Michurin Federal 
scientific center in Michurinsk-Naukograd of the Tambov region, 
numbering about 6 thousand genotypes with different quality 
characteristics as the fruits and of the plants themselves. The 
article presents the results of scientific research on screening 
of apple genotypes for the presence of genes of monogenic 
resistance to scab. Molecular genetic analysis allowed us to 
select some samples of M. domestica Borkh, which contain 
the Rvi6 gene, providing absolute resistance to the Venturia 
inaequalis (Juice) Wiht.). The selected genotypes are of 
interest for further breeding programs, which are aimed at 
creating varieties that combine in their genotype the "pyramid" 
of genes that provide economically valuable traits of the 
phenotype. 
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Яблоня является одной из самых распространенных 
и ценных плодовых культур по питательным качествам 
плодов и продуктивности. Она обладает основными 
показателями для интенсификации производства, что 
обеспечивает мировое расширение площадей выращи-
вания и рост ее урожайности.

Основные усилия отечественных и зарубежных се-
лекционеров направлены на создание новых генотипов, 
обладающих высоким потенциалом продуктивности, 
зимостойкостью, жаро- и засухоустойчивостью, имму-
нитетом или достаточной полигенной устойчивостью 
к болезням, высоким уровнем сопротивления к вре-
дителям. При этом недостаточное распространение 
получила селекция яблони на полный иммунитет к пар-
ше — опаснейшему заболеванию средней полосы Рос-
сии, вызываемому грибом Venturia inaequalis (Сooke) 
Wiht. Из более 10 тысяч сортов яблони, существующих 
в мире, сорта с моногенной устойчивостью к парше со-
ставляют менее 3%.

Создание таких сортов является весьма перспек-
тивным, так как яблоки-это ценный пищевой продукт и 
полный иммунитет к парше позволит получать плоды 
высоких товарно-потребительских качеств и ценного 
биохимического состава. Выращивание таких сортов 
позволит улучшить экологическую обстановку вслед-
ствие исключения обработок насаждений фунгицида-
ми. В этой связи является очевидным необходимость 
усиления селекционной работы по созданию отече-
ственных сортов с моногенной устойчивостью к парше, 
не уступающим по хозяйственно-биологическим пока-
зателям лучшим мировым аналогам [1, 2].

К настоящему времени разработаны молекулярные 
маркеры, позволяющие идентифицировать различные 
гены, контролирующие устойчивость к парше. Это дает 
возможность вести скрининг сеянцев по селекционно 
значимым признакам на начальных стадиях селекци-
онного процесса по аллелям контролирующих генов, а 
не по фенотипическому проявлению, повысить эффек-
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тивность отбора ценных генотипов, сократить площади 
селекционных садов, сэкономить трудовые и матери-
альные ресурсы и тем самым ускорить селекционный 
процесс [3, 4]. 

Для идентификации гена Rvi6 моногенной устойчи-
вости к парше у исходных форм и гибридных сеянцев 
яблони были использованы маркеры VfC [5] и AL07-
SCAR [6].

Геномную ДНК выделяли из молодых листьев по ме-
тоду Diversity Arrays Technology P/L (DArT) [7] с модифи-
кациями, позволяющими согласно проведённым ранее 
исследованиям [8, 9] получать экстракт геномной ДНК 
дикорастущих видов и сортов яблони необходимой для 
постановки ПЦР концентрации и чистоты. 

Реакционная смесь для ПЦР объемом 15 мкл содер-
жала 20 нг ДНК, 1,5  мМ dNTPs, 2,5 мМ MgCI2, 10  пМ 
каждого праймера, 1 ед. Taq-полимеразы и 1,5 мМ 10× 
стандартного ПЦР-буфера. Все компоненты произведе-
ны фирмой Thermo Fisher Scientific.

Амплификацию проводили в термоциклере T100 
(BIO-RAD) по следующим программам:

- маркер VfC: 94  °С  — 4 мин., 30 циклов: 94  °С  — 
1 мин., 58 °С — 1 мин., 72 °С — 1 мин.; 72°С — 7 мин.

- маркер AL07-SCAR: 94  °С  — 4 мин., 35 циклов: 
94 °С — 30 с, 60 °С – 1 мин., 72°С — 2 мин.; 72 °С — 8 мин. 

Разделение ампликонов осуществляли методом 
электрофореза в 2% агарозном геле. Для определения 
длины амплифицированных фрагментов использова-
ли маркер молекулярной массы Gene Ruler 100 bp DNA 
Ladder (Thermo Fisher Scientific).

Ген Rvi6 локализован в группе 
сцепления 1 в локусе гомологич-
ных рецептор-подобных генов 
HcrVf1, HcrVf2, HcrVf3, HcrVf4, один 
из которых, предположительно, 
детерминирует устойчивость к 
Venturia inaequalis [5, 10]. 

На основании анализа консер-
вативных последовательностей 
HcrVf генов подобран внутригенный 
маркер VfC, позволяющий иденти-
фицировать устойчивые к парше 
генотипы. Целевыми продуктами 
маркераVfC являются фрагменты 
размером 646, 484 и 286 п.н. Фраг-
менты размером 646 и 484 п.н. ам-
плифицируются как у устойчивых, 
так и у восприимчивых сортов ябло-
ни. Фрагмент размером 286  п.н. 
характерен только для иммунных к 
парше по гену Rvi6 форм [5].

Проведенный анализ сортов и 
гибридных сеянцев с использо-
ванием маркера VfC подтвердил 
наличие в геноме доминантного 
аллеля гена Rvi6 у отечественных 
сортов Былина, Чародейка, Красу-
ля, Свежесть, Кандиль орловский, 
Академик Казаков, Рождествен-
ское, а также зарубежных — Топаз, 
Дыямант, Прима, полученных на 
основе родительских форм, про-
изводных клона M.  floribunda 821 
(рис.1).

Ген Rvi6 идентифицирован так-
же у характеризующихся полевым 
иммуннитетом к парше сортов се-

лекции ФНЦ им И.В. Мичурина  — Благовест, Вымпел, 
Скала, Флагман, Фрегат, Успенское.

Сорт Памяти Нестерова не несет ген Rvi6, хотя и по-
лучен от скрещивания иммунного к парше сорта Летнее 
иммунное с Галой (рис.1). Колонновидный сорт Стре-
ла также выведен от гибридизации иммунной к парше 
формы 25–12 (Прима × Бессемянка мичуринская) с ко-
лонной 69–157, но в его генотипе также не присутствует 
ген Rvi6. Не обнаружено искомого гена и в сортах Анто-
новка обыкновенная, Лобо и колоннах Гейзер, Стела и 
элитной форме 40–10.

Доминантный аллель гена Rvi6 выявлен у более 79 % 
гибридных сеянцев, полученных от скрещивания двух 
иммунных к парше сортов Кандиль орловский и Былина 
(рис. 2). В потомствах семей Валюта (Rvi6) × Белорус-
ское сладкое (Rvi6) и Валюта (Rvi6) × Успенское (Rvi6) 
доминантный аллель гена Rvi6 имели соответственно 
74,4 и 78,8% сеянцев.

Для детекции аллельного состояния гена Rvi6 в гено-
плазме изучаемых форм яблони был использован мар-
кер AL07-SCAR, картированный на расстоянии 0,2 cM от 
гена [11]. На электрофореграмме доминантному алле-
лю гена соответствует фрагмент размером 570 п.н., ре-
цессивному — 823 п.н. Присутствие обоих фрагментов 
свидетельствует о гетерозиготном состоянии гена [12].

С использованием маркера AL07-SCAR в гибридном 
потомстве яблони идентифицированы генотипы с до-
минантным гомозиготным, гетерозиготным и рецессив-
ным гомозиготным состоянием гена Rvi6 (рис. 3).

Рис. 1. �Электрофоретический спектр маркера VfC сортов и форм яблони: 1 — Былина, 2 — 
Чародейка,3 — Красуля, 4 — Стрела, 5 — Свежесть, 6 — Кандиль орловский, 7 — 
Памяти Нестерова, 8 — Академик Казаков, 9 — Топаз,10 — Дыямант, 11 — 40–10, 
12 — Прима, 13 — Рождественское; М — маркер молекулярного веса

Рис. 2. �Электрофоретический спектр маркера VfC гибридной семьи Кандиль орловский 
× Былина: К — Кандиль орловский, Б — Былина, 4–19 — гибридные сеянцы, М — 
маркер молекулярного веса

Рис. 3. �Электрофоретический спектр маркера AL07-SCAR гибридной семьи Кандиль 
орловский × Былина: К — Кандиль орловский; Б — Былина; 2–24 — гибридные 
сеянцы; М — маркер молекулярного веса

286 п.н.

286 п.н.

570 п.н.

823 п.н.
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На представленной электрофореграмме сорта Кан-
диль орловский, Былина, гибридные сеянцы № 3, 4, 5, 6, 
8, 13, 14, 16, 19, 20, 22, 23, 24 — имеют гетерозиготный 
генотип (Rvi6rvi6); №№2, 10, 11, 12, 17 — доминантный 
гомозиготный генотип (Rvi6Rvi6); сеянец № 21 — рецес-
сивный гомозиготный генотип (rvi6rvi6). Общее количе-
ство сеянцев с генотипом Rvi6Rvi6 в комбинации Кан-
диль орловский х Былина составило 22,9%, с генотипом 
Rvi6rvi6 — 56,2% и c генотипом rvi6rvi6 — 20,8%.

Статистический анализ частот распределения алле-
лей гена Rvi6 в гибридном потомстве по критерию χ2 

показал, что с вероятностью 95% фактическое расще-
пление по генотипу соответствует теоретически ожида-
емому 1:2:1, а по фенотипу 3:1.

В результате проведенных исследований с помощью 
специфических маркеров к гену Rvi6 выявлена генотипи-
ческая структура сортов и гибридных сеянцев яблони. Вы-
делены гомозиготные генотипы по доминантному аллелю 
гена Rvi6, который связан с иммунитетом растений к грибу 
Venturia inaequalis (Сooke) Wiht. Такие образцы представ-
ляют интерес для селекционных программ яблони, на-
правленных на повышение устойчивости к парше.
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