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Моногенная устойчивость к парше –  

важный селекционный признак яблони. 

Использование молекулярных маркеров 

позволяет с высокой надёжностью  

на ранних этапах онтогенеза определить 

присутствие в геноме необходимых генов 

и сократить время селекционного  

процесса. В представленном исследовании 

показаны результаты ДНК анализа  

гибридных сеянцев яблони по генам Rvi6  

и Rvi4 моногенной устойчивости к парше. 

Биологическими объектами исследования 

являлись исходные формы яблони сортов 

Академик Казаков, Былина, Валюта 

Имант, Кандиль орловский и сеянцы  

гибридных комбинаций Былина × Кандиль 

орловский, Кандиль орловский × Былина, 

Валюта × Имант, Валюта × Академик  

Казаков. Экстракция геномной ДНК  

проводилась из молодых листьев  

растений яблони согласно методу DArT. 

Monogenic scab resistance is important 

breeding trait of apple-tree. The use  

of molecular markers allows us  

in the early stages of ontogenesis  

to determine with high reliability  

the presence of the necessary genes  

in the genome and to reduce the time  

of the breeding process. The present study 

shows the results of the DNA analysis  

of apple hybrid seedlings on Rvi6  

and Rvi4 genes of monogenic scab  

resistance. The biological objects  

of the study were apple initial forms  

of Akademik Kazakov, Bylina, Valuta, 

Imant and Kandil' Orlovskiy and also  

the seedlings of combinations of crosses 

Bylina × Kandil' Orlovskiy, Kandil'  

Orlovskiy × Bylina, Valuta × Imant,  

Valuta × Akademik Kazakov. Total  

genomic DNA was extracted  

from the fresh apple leaves using  
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Для идентификации гена Rvi6  

использовали SCAR маркер AL07, 

гена Rvi4 – мультиаллельный SCAR  

маркер AD13. Проанализировано 

 совместное наследование указанных  

генов в гибридном потомстве. Среднее  

количество сеянцев яблони с генотипом 

Rvi6+Rvi4 по комбинациям скрещивания 

составило 34,8 %. Идентифицированы 

формы, совмещающие в геноме  

доминантный аллель гена Rvi4 с геном 

Rvi6 в доминантном гомозиготном  

состоянии (Rvi6Rvi6): 3-11-4, 3-11-33,  

3-11-46 (Былина × Кандиль орловский), 

31-11-17, 31-11-25, 31-11-42 (Кандиль  

орловский × Былина), 9-12-9, 9-12-30  

(Валюта × Имант), 6-12-23, 6-12-24  

(Валюта × Академик Казаков).  

Наибольшее количество сеянцев,  

совмещающих ген Rvi4 и с геном Rvi6  

в доминантном гомозиготном состоянии, 

выявлено в комбинации Кандиль  

орловский × Былина (11,6 %), наименьшее 

их количество – в гибридной комбинации 

Валюта × Имант (6,4 %). 

 

Ключевые слова: ЯБЛОНЯ,  

МОЛЕКУЛЯРНЫЕ МАРКЕРЫ,  

УСТОЙЧИВОСТЬ К ПАРШЕ,  

ГЕНЫ RVI6, RVI4 

the CTAB methods according to DArT. 

The Rvi6 gene was identified with SCAR 

marker AL07. The presence of Rvi4 gene 

was detected with the multiallelic SCAR 

marker AD13. The joint inheritance  

of characteristics these genes in hybrid  

combinations was analyzed. The average 

number of apple seedlings with the genotype 

Rvi6+Rvi4 on analyzed combinations  

of crosses were 34.8%. Identified forms 

combining dominant allele Rvi4 with Rvi6 

gene in the homozygous dominant state 

(Rvi6Rvi6) in genome: 3-11-4, 3-11-33,  

3-11-46 (Bylina × Kandil' Orlovskiy),  

31-11-17, 31-11-25, 31-11-42 (Kandil'  

Orlovskiy × Bylina), 9-12-9, 9-12-30  

(Valuta × Imant), 6-12-23, 6-12-24  

(Valuta × Akademik Kazakov).  

The largest number of hybrid seedlings 

combining the Rvi4 gene with Rvi6 gene  

in the homozygous dominant state was 

identified in the combination of crosses 

like Kandil' Orlovskiy × Bylina (11.6%), 

the smallest number – in the hybrid  

combination of Valuta × Imant (6.4 %). 

 

Key words: APPLE-TREE,  

MOLECULAR MARKERS,  

SCAB RESISTANCE,  

RVI6 AND RVI4 GENES 

 

Введение. Парша, возбудителем которой является сумчатый гриб  

Venturia inaequalis (Cooke), – одно из наиболее вредоносных заболеваний 

яблони. К настоящему времени у яблони идентифицировано 20 неаллель-

ных генов, детерминирующих устойчивость к различным расам парши, из 

которых в селекции наиболее широко используется ген Rvi6, впервые иден-

тифицированный у Malus floribunda 821 [1, 2]. Другие гены устойчивости к 

парше в селекционной работе используется редко [3]. 

Вместе с тем в некоторых регионах (Северная Европа, Великобрита-

ния, Северная Америка) отмечены отдельные случаи поражения паршой ге-

нотипов яблони с геном Rvi6, свидетельствующие о преодолении отдель-

ными расами парши устойчивости, индуцируемой геном Rvi6 [4-6]. В связи 
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с этим для повышения стабильности и долговременности устойчивости 

необходимо объединение (пирамидирование) в одном генотипе нескольких 

функционально отличающихся генов или локусов количественных призна-

ков [2, 7]. Также по некоторым данным устойчивость растений яблони к 

парше усиливает доминантное гомозиготное состояние гена Rvi6 [8].  

Значительно повысить эффективность процесса пирамидирования ге-

нов устойчивости позволяют методы молекулярного маркирования с ис-

пользованием сцепленных с целевыми локусами диагностических  

ДНК-маркеров. Использование ДНК-маркеров позволяет с высокой надёж-

ностью, вне зависимости от фенотипического проявления признака, диффе-

ренцировать генотипы яблони по отдельным детерминантам устойчивости 

и выявить перспективные генотипы [9-11].  

Целью настоящего исследования являлось молекулярно-генетиче-

ское тестирование исходных форм и гибридных сеянцев яблони для иден-

тификации носителей целевых аллелей генов моногенной устойчивости к 

парше Rvi6 и Rvi4, а также уточнение характера их наследования в ги-

бридном потомстве. 

 

Объекты и методы исследований. Биологическими объектами ис-

следования являлись сорта и сеянцы яблони гибридного фонда академика 

РАН, доктора с.-х. наук Н.И. Савельева.  

Для идентификации гена Rvi6 моногенной устойчивости яблони к 

парше был использован кодоминантный маркер AL07-SCAR [8],  

гена Rvi4 – доминантный маркер AD13-SCAR [12]. Целевыми продуктами 

маркера AL07-SCAR являются фрагменты размером 570 п.н. (соответ-

ствует доминантному аллелю Rvi6) и 823 п.н. (соответствует рецессив-

ному аллелю rvi6). Присутствие обоих фрагментов свидетельствует о ге-

терозиготном состоянии гена [13].  
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Целевым продуктом маркера AD13-SCAR является фрагмент разме-

ром 950 п.н. (соответствует доминантному аллелю Rvi4). Также может 

наблюдаться амплификация фрагментов размером 1300, 1100, 750 п.н., 

наличие которых не связано с устойчивостью к парше по гену Rvi4 [12]. 

Контролем присутствия в геноме аллелей устойчивости к парше являлись 

сорт Prima (Rvi6) и исходная форма NR12740-7A (Rvi4). Отрицательным 

контролем по изучаемым локусам являлся сорт Golden Delicious. 

Использованные в работе праймеры, синтезированы ЗАО «Синтол» 

(Москва) и имели следующую нуклеотидную последовательность: 

AL07-For 5’-TGGAAGAGAGATCCAGAAAGTG-3’  

AL07-Rev 5’-CATCCCTCCACAAATGCC-3’ 

AD13-For 5’-GGTTCCTCTGTAAAGCTAG-3’  

AD13-Rev 5’-GGTTCCTCTGCCCAACAA-3’ 

Экстракция геномной ДНК была проведена согласно протоколу ком-

пании Diversity Arrays Technology P/L [14] с модификациями. Реакционная 

смесь для ПЦР объемом 15 мкл содержала: 20 нг ДНК, 1,5 мМ dNTPs, 

2,5 мМ MgCL2, 10 пМ каждого праймера, 1 ед. Taq-полимеразы и 2,5 мМ 

10х Taq-буфера (+(NH4)2SO4, -KCL). Все компоненты произведены фирмой 

Thermo Fisher Scientific. 

Амплификацию проводили в термоциклере T100 производства фирмы 

«BIO-RAD» (США) по следующим программам: 

– маркер AL07-SCAR: 95 ºC – 10 мин, 35 циклов: 95 ºC – 30 с, 59 ºC – 1 

ºмин, 72 ºC – 2 мин; 72 ºC – 10 мин; 

– маркер AD13-SCAR: 94°C – 2 мин, 30 циклов: 94 ºC – 1 мин, 58 ºC – 

3 ºмин, 72 ºC – 2 мин; 94 ºC – 1 мин, 58 ºC – 3 мин, 72 ºC – 10 мин. 

Разделение целевых продуктов маркеров осуществляли методом элек-

трофореза в 2 % агарозном геле. Гелевые пластины окрашивали 0,1 % рас-

твором бромистого этидия. В качестве буферной системы использовался  

1х ТВЕ (трис-боратный буфер). Напряженность электрического поля при 
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электрофорезе составила 3,9-4,5 В/см. Для определения длины амплифици-

рованных фрагментов использовался маркер молекулярной массы Gene-

Ruler 100 bp DNA Ladder (Thermo Fisher Scientific). 

 

Обсуждение результатов. Ген Rvi6 локализован в группе сцепления 

1 в локусе гомологичных рецептор-подобных генов HcrVf1, HcrVf2, HcrVf3, 

HcrVf4 [15], ген Rvi4 – в проксимальной части группы сцепления 2 [16], сле-

довательно, их наследование в гибридном потомстве происходит незави-

симо, что позволяет получить генотипы с комплексом ценных признаков. 

Пример идентификации гена Rvi6 в гибридном потомстве яблони с исполь-

зованием маркера AL07-SCAR приведён на рис. 1, гена Rvi4 с использова-

нием маркера AD13-SCAR – на рис. 2. 

 

 
Рис. 1. Электрофоретический спектр маркера AL07-SCAR  

гибридной семьи Валюта × Имант 

В – Валюта, И – Имант, 1 – 12 – гибридные сеянцы, 

М – маркер молекулярного веса 

 

 
Рис. 2. Электрофоретический спектр маркера AD13-SCAR  

гибридной семьи Кандиль орловский × Былина 

К – Кандиль орловский, Б – Былина, 27 – 39 – гибридные сеянцы, 

М – маркер молекулярного веса 
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Согласно проведённым ранее исследованиям [17] генотип исходных 

форм яблони имеет вид: сорта Кандиль орловский и Валюта – 

Rvi6rvi6Rvi4rvi4; сорта Былина, Имант, Академик Казаков – 

Rvi6rvi6rvi4rvi4. В связи с этим гибридное потомство анализируемых ком-

бинаций скрещивания представлено 6 уникальными генотипическими клас-

сами: rvi6rvi6rvi4rvi4, Rvi6rvi6rvi4rvi4, Rvi6Rvi6rvi4rvi4, rvi6rvi6Rvi4rvi4, 

Rvi6rvi6Rvi4rvi4, Rvi6Rvi6Rvi4rvi4, из которых наибольший практический 

интерес имеют генотипы Rvi6rvi6Rvi4rvi4 и Rvi6Rvi6Rvi4rvi4, так как пред-

ставляют собой сочетание доминантных аллелей двух генов. Результаты 

совместного наследования генов Rvi6 и Rvi4 в гибридном потомстве яблони 

анализируемых комбинаций скрещивания отражены в таблице. 

 

Совместное наследования генов Rvi6 (маркер AL07-SCAR)  

и Rvi4 (маркер AD13-SCAR) в гибридном потомстве яблони 

 

Комбинация скрещивания  

(Rvi6rvi6Rvi4rvi4 × Rvi6rvi6rvi4rvi4) 

Вероятность совместного наследования генов 

(генотип Rvi6+Rvi4), % 

фактически теоретически 

Былина × Кандиль орловский 36,9 37,5 

Кандиль орловский × Былина  39,5 37,5 

Валюта × Имант 35,5 37,5 

Валюта × Академик Казаков 27,3 37,5 

 

Как следует из данных таблицы, в анализируемых комбинациях скре-

щивания функциональные аллели обоих генов унаследовало от 27,3  

до 39,5 % сеянцев при среднем по комбинациям значении 34,8 %.  

Сочетание гена Rvi4 с геном Rvi6 в доминантном гомозиготном состо-

янии (генотип Rvi6Rvi6Rvi4rvi4) выявлено: в комбинации скрещивания Бы-

лина × Кандиль орловский – у 8,6% (сеянцы №3-11-4, 3-11-33, 3-11-46 и др.), 

комбинации Кандиль орловский × Былина – 11,6 % (сеянцы №31-11-17,  

31-11-25, 31-11-42 и др.), комбинации Валюта × Имант – 6,4 % (сеянцы  

http://journalkubansad.ru/pdf/21/01/01.pdf


Плодоводство и виноградарство Юга России № 67(1), 2021 г. 

http://journalkubansad.ru/pdf/21/01/01.pdf         7 

№ 9-12-9, 9-12-30 и др.), гибридной комбинации Валюта × Академик Каза-

ков – 9,1 % (сеянцы №6-12-23, 6-12-24 и др.) сеянцев при теоретической ве-

роятности 12, 5%.  

Рецессивным гомозиготным состоянием обоих генов (генотип 

rvi6rvi6rvi4rvi4) в изучаемых комбинациях характеризовалось 6,5; 16,3; 9,7 

и 4,5 % сеянцев соответственно.  

Идентификация форм, сочетающих гомозиготность по гену Rvi6 с ге-

ном Rvi4, имеет важное практическое значение в селекции яблони на имму-

нитет к парше, позволяя при использовании их в качестве доноров целевых 

аллелей даже при скрещивании с формами, имеющими рецессивный гомо-

зиготный генотип по обоим генам, получать до 50 % устойчивых к парше 

по двум генам сеянцев (генотип Rvi6+Rvi4). 

 

Заключение. Таким образом, на основании молекулярно-генетического 

анализа проведена оценка совместного наследования в гибридном потомстве 

яблони генов Rvi6 и Rvi4 моногенной устойчивости к парше. Идентифициро-

ваны перспективные для селекции по данному признаку сеянцы, сочетающие 

ген Rvi4 с геном Rvi6 в доминантном гомозиготном состоянии. 
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