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Виноградная филлоксера Daktulosphaira 
vitifoliae представляет собой небольшое  
инвазивное сосущее насекомое, которое  
оказывает существенное физическое  
и экономическое влияние на возделывание 
винограда. Вредоносность корневой формы 
филлоксеры различна для европейских  
и американских сортов. Европейским сортам 
она причиняет значительно больший ущерб. 
Данный патоген был завезён в Европу  
на американских подвоях, изначально  
импортированных на континент  
как устойчивый материал для борьбы  
с оидиумом и милдью. Во Франции  
в 1868 году вредитель опустошил французскую 
винодельческую промышленность, уничтожив 
более 1 миллиона га непривитых виноградников. 
Вредный организм эволюционировал  
совместно с североамериканскими сортами  
Vitis spp., и генетическая устойчивость  
к этому патогену существует у нескольких  
видов винограда из этой группы.  
Молекулярно-генетические маркеры  
приносят много новых методик и вносят  
большой вклад в биологические науки  
и сельское хозяйство. Метод  
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Grape phylloxera Daktulosphaira  
vitifoliae is a small invasive sucking  
insect that has a significant physical  
and economic impact the cultivation  
of grapes. The harmfulness of the root 
form of phylloxera is different  
for European and American varieties.  
It causes much more damage  
to European varieties. This pathogen 
was introduced to Europe on American 
rootstocks, originally imported  
to the continent as a resistant material 
for the control of powdery mildew  
and downy mildew. In France, in 1868, 
a vermin ravaged the French wine  
industry, destroying more than 1 million 
hectares of non-grafted vineyards.  
The vermin evolved together  
with the North American varieties  
Vitis spp. And genetic resistance  
to this pathogen exists in several species 
of rapes from this group. Molecular  
genetic markers bring many new  
techniques and make a great  
contribution to the biological  
sciences, especially agriculture.  
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маркер-опосредованного отбора особенно  
перспективен для селекции многолетних  
культур. В настоящее время идентифицирован 
ряд генов, отвечающих за устойчивость  
к филлоксере, обозначенных как Rdv1-8.  
Так, гены Rdv1-3 были идентифицированы  
в генплазме V. cinerea, а гены Rdv6-8 –  
в генплазме M. rotundifolia. Гены Rdv3 и Rdv4 
влияют на устойчивость к поражению листовой 
формой филлоксеры. Использование  
существующих методов и последних  
достижений в области молекулярных  
и геномных методов могло бы привести  
к созданию сортов, не восприимчивых  
к корневой форме филлоксеры. Селекция  
винограда с использованием сложных  
межвидовых скрещиваний дает возможность 
сочетания устойчивости к болезням  
и вредителям, качества урожая  
и устойчивости к абиотическим стрессам. 
 

Ключевые слова: DAKTULOSPHAIRA 
VITIFOLIAE, ВИНОГРАД, ДНК-МАРКЕРЫ, 
ГЕНЫ УСТОЙЧИВОСТИ 

The marker-assisted selection method  
is particularly promising for the breeding 
of perennial crops. Currently, a number  
of genes responsible for resistance  
to phylloxera, designated as Rdv1-8, 
have been identified. Rdv1-3 genes  
were identified in the V. cinerea,  
and Rdv6-8 genes is in the M. rotundifolia. 
The Rdv3 and Rdv4 genes affect  
resistance to leaf phylloxera.  
The use of existing ways and the latest 
advances in molecular and genomic 
methods could lead to the creation  
of varieties that are immune to the root 
form of phylloxera. Grape breeding  
using complex interspecific crosses  
make possibility to combine  
resistance to diseases and vermins,  
crop quality and resistance  
to abiotic stresses. 
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Введение. Виноградная филлоксера Daktulosphaira vitifoliae (семей-

ство Phylloxeridae) представляет собой небольшое инвазивное сосущее 

насекомое, которое оказывает существенное физическое и экономическое 

влияние на возделывание винограда Vitis vinifera L. [1]. D. vitifoliae была не-

преднамеренно импортирована в крупные виноградники континентальной 

Европы на американских подвоях, изначально завезенных для борьбы с ои-

диумом и милдью [2].  

Обнаружение виноградной филлоксеры во Франции в 1868 году и ее 

последующее распространение в течение следующего десятилетия хорошо 

задокументированы. Вредитель опустошил французскую винодельческую 

промышленность, уничтожив более 1 миллиона га непривитых виноградни-

ков V. vinifera к началу века и вызвал другие социально-экономические по-

следствия. За последние 150 лет филлоксера распространилась почти во все 

основные винодельческие регионы мира, включая Северную и Южную 

Америку, Азию, Европу, Ближний Восток, Африку и Австралию [3, 4]. 
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Вредный организм эволюционировал совместно с североамерикан-

скими сортами Vitis spp., и генетическая устойчивость к этому патогену была 

выявлена у нескольких видов винограда этой группы. Устойчивые сорта и ги-

бридные подвои стали активно использовать, и в настоящее время они играют 

важную роль в борьбе с филлоксерой там, где возделывают V. vinifera [5].  

Использование привитой культуры на филлоксероустойчивых под-

воях – основной способ решения проблемы с корневой филлоксерой в 

настоящее время. Однако переход на привитую культуру винограда не ре-

шил проблему полностью, так как выявились некоторые негативные послед-

ствия при эксплуатации привитых насаждений. Существует и вопрос совме-

стимости, взаимовлияния генотипов в сортоподвойных комбинациях.  

Внедрение подвоев для борьбы с филлоксерой в девятнадцатом веке 

создало новый источник генетического разнообразия. Вместе с многочис-

ленными доступными генотипами привоев может быть создано множество 

комбинаций «подвой - привой», которые потенциально являются фактором 

изменчивости и адаптации. Однако генетическое разнообразие подвоев ис-

пользуется плохо. Например, только пять подвоев (SO4, 110R, 3309C,  

41B и 110Ru) составляют более 75 % насаждений во Франции [6-7].  

Большинство коммерчески доступных подвоев, используемых в вино-

градарстве, обеспечивают ограниченные уровни устойчивости винограда к 

филлоксере, отчасти из-за адаптации биотипов филлоксеры к разным видам 

Vitis. Следовательно, существует острая необходимость в создании новых 

подвоев, более приспособленных к конкретным регионам выращивания ви-

нограда, с полной устойчивостью к биотипам филлоксеры винограда.  

Кроме селекции новых подвоев есть решение вопроса и созданием 

сортов, пригодных для возделывания в корнесобственной культуре. Внед-

рение устойчивых сортов может снизить потребность в использовании ин-

сектицидов, что ведет к повышению экономической и экологической устой-

чивости [8-11]. Проведенная недавно генетическая характеристика и ча-
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стичная характеристика внутренней анатомии D. vitifoliae расширила зна-

ния об ее жизненном цикле, генетическом разнообразии, физиологии и гео-

графическом распределении. 

Насекомое питается, вставляя игольчатый стилет в ткани листа или 

корня, в зависимости от стадии жизни, хозяина и генотипа. Виноградная 

филлоксера неоднократно зондирует ткани растений в поисках оптималь-

ного места для питания, таким образом нанося обширные повреждения [12]. 

Взрослые особи размножаются партеногенетически, а молодые насекомые 

мигрируют локально, образуя новые очаги заражения. Нимфы и взрослые 

особи питаются листьями, что приводит к образованию кармановидных гал-

лов. У восприимчивых растений галлы можно обнаружить на листьях 

(обычно на пластинках, но также и на черешках), усиках и побегах [13, 14]. 

Для оценки степени повреждения листьев и корней филлоксерой су-

ществует специальная семибалльная шкала, доработанная Кларком и его 

коллегами в 2018 году (рис. 1, 2) [15]. Паразит способен вызывать измене-

ния в организме хозяина, такие как поражение устьиц на поверхности листа 

[16]. У растений европейских и азиатских сортов филлоксера поражает 

только корни и, как правило, не имеет листовой формы [17-18]. 

 

 

Рис. 1. Оценочная шкала степени поражения филлоксерой  

листьев винограда 
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Рис. 2. Оценочная шкала степени поражения филлоксерой  

корневой системы винограда 

 

Под воздействием секретов слюны корневой филлоксеры на корнях об-

разуются галлы, наблюдается гидролиз органических соединений, превращение 

их в легкоусваиваемую филлоксерой форму. Вредоносность корневой формы 

филлоксеры различна для европейских и американских сортов. Европейским 

сортам она причиняет значительно больший ущерб, чем американским. 

Традиционные европейские сорта, не обладающие устойчивостью, ре-

агируют на укусы вредителя разрастанием тканей молодого корня. На кор-

нях образуются своеобразные галлы - нодозитеты. Клетки в таких галлах 

богаты питательными веществами, но очень плохо защищены от внешней 

среды. Это приводит к быстрому заражению нодозитета грибами и бактери-

ями и, соответственно, к отмиранию части корня. Если численность пара-

зита очень высока, он переходит питаться не только на молодые, но и на 

более взрослые корни и образует вздутия, называемые туберозитетами. 

Корни американских видов и сортов винограда также повреждаются 

филлоксерой, но они не реагируют на укусы филлоксеры появлением нодо-

зитетов и туберозитетов, так как очень быстро образуют пробковую ткань и 

заживляют ранки от укусов насекомых [19]. 
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Обсуждение. Молекулярно-генетические маркеры приносят много 

новых методик и вносят большой вклад в биологические науки, особенно в 

сельском хозяйстве, роль их в обозримом будущем будет только возрастать. 

ДНК-маркеры могут значительно ускорить многие селекционные процессы. 

Например, для создания нового сорта теперь может потребоваться не 20-30 лет, 

а всего 8-10 лет. Также они способны обеспечить абсолютно новые подходы к 

некоторым целям, которые казались труднодостижимыми или даже невыпол-

нимыми с помощью классических методов, таких как интрогрессия ценных 

признаков из дикой зародышевой плазмы в культурные сорта [20]. 

ДНК-маркеры – это генетические маркеры, позволяющие проводить 

анализ на уровне ДНК. ДНК-маркеры являются третьим поколением гене-

тических маркеров. Им предшествовали белковые маркеры, а еще ранее – 

классические генетические маркеры (внешние признаки). Изначально гене-

тические маркеры применялись для идентификации преимущественно 

морфлогических признаков, поскольку они являлись долгое время самыми 

доступными и изученными [21]. Но сейчас ДНК-маркеры позволяют иден-

тифицировать более комплексные и сложные признаки.  

Преимущества маркер-опосредованной селекции наиболее значи-

тельны, когда целевым видам требуется много времени для достижения зре-

лости, их дорого выращивать и поддерживать большие селектируемые по-

пуляции. Таким образом, метод маркер-опосредованного отбора особенно 

перспективен для селекции многолетних культур, поскольку их выращива-

ние и оценка часто затратны и требуют много времени [22, 23]. 

Ярким примером возможности MAS (маркер-ассоциированной селек-

ции) является создание высокопродуктивных межвидовых гибридов, кото-

рые сочетали бы высокое качество урожая V. vinifera и устойчивость к бо-

лезням, которая присуща диким видам винограда. Использование существу-

ющих методов и последних достижений в области молекулярных и геном-
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ных методов могло бы восполнить пробелы в знаниях и привести к созда-

нию сортов, невосприимчивых к корневой форме филлоксеры [24]. 

Картирование локусов количественных признаков (QTL) может по-

мочь идентифицировать гены, лежащие в основе устойчивости, что приве-

дет к пониманию их функции в устойчивости и к совершенствованию мето-

дов борьбы с насекомыми-вредителями. Маркеры, связанные с ценным при-

знаком, могут быть использованы при выборе родительских форм или при 

скрининге сеянцев на наличие устойчивого потомства.  

Одним из источников устойчивости к корневой форме филлоксеры 

можно считать сорт Börner, который является результатом межвидового 

скрещивания V. riparia (Gm 183) и V. cinerea (Arnold). Сорт-подвой устой-

чив к филлоксере и не проявляет ни признаков клубнеобразования, ни узло-

ватости. Локус Rdv1, основной идентифицированный QTL-локус, локализо-

ванный на хромосоме 13, коррелирует с фенотипом резистентности [25-27] 

(табл.). 

 

Гены устойчивости винограда к поражению филлоксерой 
 

Локус Хромосома 
Источник 

устойчивости 
Сцепленный ДНК-маркер Автор 

Rdv1 13 

V. cinerea  GF13_1, GF13_9 Zhang et al. (2009) 

V. cinerea  GF13-1, GF13-7 
Hausmann et al. 

(2011) 

Rdv2 14 V. cinerea S14_4921219 Smith et al. (2018)  

Rdv3 14 Не установлен S14_5049399 Clark et al. (2018) 

Rdv4 4 Не установлен  Clark et al. (2018) 

Rdv5 5 Не установлен  Clark et al. (2018) 

Rdv6 7 M. rotundifolia 3_5494608 Rubio et al. (2020) 

Rdv7 3 M. rotundifolia  Rubio et al. (2020) 

Rdv8 10 M. rotundifolia  Rubio et al. (2020) 
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В 2011 году коллектив ученых представил комплексную работу, по-

священную идентификации этого гена на примере сорта Börner. Исследова-

ние при помощи SSR маркеров доказало, что источником гена устойчивости 

Rdv1 является V. cinerea [28].  

Следующий успех в изучении генов устойчивости к филлоксере отме-

чен в 2018 году, когда в гибриде от V. cinerea был идентифицирован ген 

Rdv2. Для картирования генетического фактора устойчивости к виноград-

ной филлоксере в популяция гибридов F1 (V. cinerea x Рислинг (V. vinifera)) 

была проведена оценка на устойчивость к корневой филлоксере. Анализ 

наследуемости толерантности в потомстве показал, что V.  cinerea содержал 

единственную аллель, связанную с устойчивостью, – Rdv2. После проведе-

ния SNP-анализа картирование показало, что ген устойчивости Rdv2 лока-

лизован на 14 хромосоме [29]. 

Генетическая устойчивость филлоксеры к лиственной фазе ранее не 

была хорошо изучена, хотя доказательства устойчивости в гибридных се-

мьях и образцах наблюдались в Университете Миннесоты. В том же  

2018 году Кларк и его коллеги провели обширную работу по идентификации 

генов устойчивости к филлоксере, которые в последствии были обозначены 

как Rdv3 и Rdv4. Они примечательны тем, что обеспечивают устойчивость 

к листовой форме филлоксеры.  

Популяцию гибридных виноградных лоз оценивали на устойчивость 

к D. vitifoliae в теплице и в поле. Исследуемая семья была получена в ре-

зультате скрещивания двух селекционных форм Университета Миннесоты 

со сложной родословной с множеством видов Vitis. Оба гена, Rdv3 и Rdv4, 

были картированы в гибриде MN1264, из-за сложной родословной которого 

затруднительно точно определить, какой именно вид винограда является до-

нором устойчивости. Кларком был обнаружен и картирован также ген, кон-

тролирующий резистентность к корневому типу филлоксеры, названный 

Rdv5. Однако его изначальный донор также не установлен [16]. 
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Рубио и его коллеги смогли успешно идентифицировать гены устой-

чивости к корневой филлоксере Rdv6, Rdv7, Rdv8, которые происходят из 

вида M. rotundifolia. Эти недавно выявленные локусы, связанные с призна-

ками устойчивости, теперь должны быть протестированы в альтернативных 

скрещиваниях с M. rotundifolia. В будущем валидированные маркеры в этих 

локусах могут позволить использовать их в маркерном селекционном под-

ходе для получения новых подвоев с длительной устойчивостью [30]. Эти 

результаты открывают перспективу развития селекции с помощью маркеров 

в направлении создания подвоев винограда на основе гибридной формы  

F1 (VRH8771), полученной от устойчивого материала Muscadinia хVitis [31]. 

Маркирование генов устойчивости было бы невозможным без мето-

дов картирования генома. С 1995 года было опубликовано несколько гене-

тических карт виноградной лозы. Первые карты были основаны на доми-

нантных маркерах RAPD и AFLP [32-37]. Затем в рамках международной 

совместной деятельности консорциума The International Vitis Microsatellite.  

Consortium (VMC) (Франция) и дополнительными усилиями cо сто-

роны частных кампаний было разработано большое количество полиморф-

ных SSR с высоким уровнем полиморфизма [38-39]. Недавно созданные 

карты основаны на локусах SSR [40-43]. Они могут быть дополнены одно-

нуклеотидными полиморфизмами (SNP) [44, 45] или маркерами, получен-

ными из анализа EST [46-48], помимо этого имеет место и геномное секве-

нирование [49]. 

 

Заключение. Учитывая биологию филлоксеры, необходимо ориенти-

роваться не на борьбу с ней, а на сосуществование виноградного растения с 

вредителем и усилить работу по поиску способов повышения физиологиче-

ской устойчивости и иммунитета винограда [50].  

Селекция винограда с использованием сложных межвидовых комби-

наций дает преимущество возможности сочетания устойчивости к болезням 

и вредителям, качества ягод и устойчивости к абиотическим стрессам [51]. 
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