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«Исследовательско-селекционная коллекция 
генетических ресурсов садовых культур». 
Объекты исследований – 57 сортов и форм 
яблони (Malus × domestica Borkh.) разной 
плоидности, эколого-географического  
и генетического происхождения.  
Цель исследования – изучение аллельного  
полиморфизма по гену самонесовместимости 
при опылении у представителей рода  
Malus Mill.  для использования в процессе 
селекции яблони. Для приготовления  
препарата ДНК использован CTAB-метод. 
Для идентификации аллелей S2, S3, S5, S7  
и S10 искомого гена использован метод  
ПЦР-анализа. Выявлено, что данные аллели 
гена S имеют значительную разницу в частоте 
встречаемости в изученной выборке.  
Наиболее распространен аллель S2, частота 
встречаемости которого в выборке  
максимальна – 40,35 %; частота  
встречаемости аллелей S3, S5, S7 и S10  
существенно ниже (в 1,9-4,6 раз) и составляет 
21,05 %; 8,77 %; 17,54 % и 21,05 %,  
соответственно. Среди иммунных к парше 
сортов яблони наиболее распространены  
аллели S2 и S10 (частота распространения 
54,17 % и 33,33 %, соответственно).  
По результатам ДНК-анализа среди  
57 образцов выборки у 10 сортов: Виктория, 
Вирджиния, Гертруда, Джон Дауни,  
Желтозеленое, Империал Павла, Кетни,  
Никита, Рислинг красный, Флоркинг  
не выявлено наличие аллелей S2, S3, S5, S7  
и S10. За исключением сортов Виктория  
и Вирджиния с низкой жизнеспособностью 
пыльцы, остальные сорта выделены  
как перспективные опылители (с учетом  
сроков и длительности периода цветения, 
степени жизнеспособности пыльцы)  
для использования в селекции  
и производстве. Полученные результаты  
анализа данной выборки сортов яблони  
важны для решения задач структурирования 
коллекционного фонда, пополнения  
информационных баз данных, выявления 
лучших опылителей для селекционных  
исследований и использования в производстве. 
 

Ключевые слова: ЯБЛОНЯ, СОРТ,  
ГЕНОТИП, ГЕН, ДНК-МАРКИРОВАНИЕ, 
САМОНЕСОВМЕСТИМОСТЬ 

and breeding collection of genetic resources 
of horticultural crops». The objects  
of research are 57 varieties and forms  
of apple trees (Malus × domestica Borkh.) 
of different ploidy, ecological geographic 
and genetic origin. The purpose  
of the study is to study allelic polymorphism 
for the self-incompatibility gene during  
pollination in representatives of the genus 
Malus Mill. for use in apple breeding.  
The CTAB method was used to prepare  
the DNA preparation. To identify alleles S2, 
S3, S5, S7 and S10 of the desired gene used 
the method of PCR analysis. It was revealed  
that these alleles of the S gene have  
a significant difference in the frequency  
of occurrence in the studied sample.  
The most common allele is S2,  
the frequency of which is the highest  
in the sample – 40.35%; the frequency  
of occurrence of alleles S3, S5, S7 and S10  
is significantly lower (in 1.9–4.6 times)  
and is 21.05 %; 8.77 %; 17.54 %  
and 21.05 %, respectively. Among  
scab-immune apple cultivars, the S2  
and S10 alleles are the most common  
(distribution frequency 54.17 %  
and 33.33 %, respectively). According to  
the results of DNA analysis among  
57 sample samples in 10 varieties: Victoria, 
Virginia, Gertrude, John Downey,  
Zheltozelenoe, Imperial Pavla, Ketney,  
Nikita, Riesling red, Florking did not reveal 
the presence of alleles S2, S3, S5, S7 and S10. 
With the exception of Victoria and Virginia 
varieties with low pollen viability,  
the remaining varieties are identified  
as promising pollinators (taking into account 
the timing and duration of the flowering  
period, the degree of pollen viability) for use 
in breeding and production. The results  
of the analysis of this sample of apple varieties 
are important for solving the problems 
 of structuring the collection fund,  
replenishing information databases,  
identifying the best pollinators for breeding 
research and use in production. 
 

Key words: APPLE-TREE, VARIETY, 
GENOTYPE, GEN, DNA-MARKING, 
SELF-INCOMPATIBILITY 
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Введение. Различные представители рода Malus Mill., в том числе ви-

довые формы и имеющие сложное межвидовое происхождение, вызывают 

значительный интерес у селекционеров в мире как источники усиления 

многих важнейших хозяйственно-биологических признаков яблони, в том 

числе: иммунитета и устойчивости к грибным патогенам (парша – Venturia 

inaequalis (Cooke) Wint.; филлостиктоз – Phyllosticta mali Pr. et. Del., Phyl-

losticta briardi Sacc.; мучнистая роса – Podosphaera leucotricha (Ell. & Ev.) 

E.S. Salmon) [1], устойчивости к засухе, морозам, заморозкам, жаростойко-

сти, длительного срока и обильного цветения [2-6], длительного срока хра-

нения, ценного биохимического состава плодов [7-9], яркой красной и розо-

вой окраски мякоти плодов различной интенсивности [10, 11] и др. Однако 

стоит признать достаточно длительный срок, высокую сложность и энерго-

затратность реализации большинства этапов селекционного процесса ябло-

ни при создании коммерчески привлекательных сортов, крупноплодных, с 

интенсивной яркой однородной окраской, с десертным вкусом и длитель-

ным сроком хранения (или с необычной окраской мякоти плодов), селекции 

на повышение устойчивости к морозам, засухе, основным грибным заболе-

ваниям и их комплексному воздействию, создание сортов с улучшенным 

биохимическим составом и т.д. [12]. 

Для решения важнейших задач, основных и приоритетных направле-

ний селекции яблони не только сортовое и видовое, но и межвидовое био-

разнообразие генофонда может быть использовано достаточно активно и 

успешно, особенно при знании генетической основы исходного материала. 

Для создания коммерчески востребованных, высококачественных отече-

ственных сортов яблони, устойчивых или иммунных к парше, к мучнистой 

росе и другим грибным патогенам, перспективно использование комплекса 

методов полиплоидии и отдаленной гибридизации [12, 13]. Стоит отметить, 

что некоторые особенно ценные межвидовые формы яблони, а не только со-

зданные на их основе культурные сорта, могут быть использованы в гибри-
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дизации с крупноплодными сортами и гибридами, в том числе триплоида-

ми. В этой связи для целенаправленного отбора исходных родительских 

форм для выполнения гибридизации необходимо знание не только их ос-

новных хозяйственно-биологических признаков, но и степень совместимо-

сти при опылении. Поэтому в качестве важного аспекта ускорения селекци-

онного процесса стоит выделить исследования, направленные на формиро-

вание признаковых и идентифицированных коллекций и баз данных, объ-

единяющих характеристики образцов культуры по хозяйственной полезно-

сти и селекционной ценности. Цель исследования – изучение аллельного 

полиморфизма по гену самонесовместимости при опылении у представите-

лей рода Malus Mill. для использования в процессе селекции яблони.  

 

Объекты и методы исследований. В качестве объектов исследова-

ния были использованы 57 сортов и форм яблони (Malus × domestica 

Borkh.), обладающих различной плоидностью, эколого-географическим и 

генетическим происхождением. НИР проводили в СКФНЦСВВ, в ЦКП 

«Исследовательско-селекционная коллекция генетических ресурсов садо-

вых культур». Сады яблони заложены на подвое М9 по схеме: 5×2 м;  

5×1,5 м; годы посадки садов – 2000-2019 гг. В работе использованы селек-

ционные программы и методики: «Программа Северо-Кавказского центра 

по селекции плодовых, ягодных, цветочно-декоративных культур и вино-

града на период до 2030 года» [15]; «Современные методологические ас-

пекты организации селекционного процесса в садоводстве и виноградар-

стве» [12]; «Программа и методика сортоизучения плодовых, ягодных и 

орехоплодных культур» [16]. Применяли CTAB-метод для приготовления 

из листьев растений яблони (в конце апреля – мае месяце) препарата ДНК 

[17]. Применяли метод ПЦР-анализа для идентификации аллелей гена S 

самонесовместимости яблони (аллели S2, S3, S5, S7 и S10) по общеприня-

тым рекомендациям [18]; использовали несколько праймеров для маркер-

ных участков искомых аллелей целевого гена S самонесовместимости [19]. 
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Обсуждение результатов. Для важнейшей сельскохозяйственной 

плодовой культуры – яблони большое значение имеет проблема подбора 

наиболее совместимых при опылении сортов. Основная функция в регуля-

ции системы самонесовместимости яблони принадлежит гену S (са-

монесовместимости при опылении). Известно, что происходит ингибиро-

вание пыльцевых трубок в пестиках растений, несущих одинаковый с про-

растающей пыльцой аллель S-гена [20]. Таким образом, сорта, обладающие 

набором аллелей S-гена, которые идентичны, будут несовместимы. У ча-

стично совместимых сортов в генотипе идентичен один аллель гена S са-

монесовместимости, однако до 50 % при этом может снизиться эффектив-

ность опыления [21]. Такое явление будет обусловлено генотипом сорта, а 

при дополнительном неблагоприятном воздействии других существенных 

факторов (низкое качество пыльцы у опылителя, несовпадение даты пери-

ода цветения, недостаточно благоприятная погода и т.д.) степень завязы-

вания плодов яблони может стать еще ниже. Поэтому оценка аллельного 

разнообразия по гену S самонесовместимости коллекционных образцов 

яблони имеет большое значение в области селекции и плодоводства. Ре-

зультаты ДНК-анализа по изучению аллельного полиморфизма гена S яб-

лони важны как для правильного подбора перспективных родительских 

исходных форм для гибридизации, формирования и пополнения информа-

ционных баз данных генетических ресурсов, так и для подбора сортов-

опылителей к основным сортам производственных насаждений.  

Максимум реализации потенциальной продуктивности сортов ябло-

ни основан на применении хороших опылителей или подборе сортов с вы-

сокой совместимостью при опылении. Применение ДНК-маркеров для 

идентификации аллельного разнообразия гена S обладает по сроку и каче-

ству получаемых результатов серьезным преимуществом в сравнении с 

многолетней оценкой в полевых условиях совместимости сортов и подбо-

ром лучших опылителей. Генетика признака «совместимость при опыле-

http://journalkubansad.ru/pdf/23/03/09.pdf


«Плодоводство и виноградарство Юга России», № 81(3), 2023 г. 

http://journalkubansad.ru/pdf/23/03/09.pdf       162 

нии» достаточно серьезна изучена; к наиболее распространенным следует 

отнести аллели: S2, S3, S5, S7, S10 в генофонде культурных сортов яблони 

в мире [22]. Этим фактором обусловлено применение метода ДНК-анализа 

для идентификации аллелей S2, S3, S5, S7 и S10 (как наиболее распростра-

ненных в мировом генофонде) у наиболее ценных по результатам исследо-

вания образцов яблони различного происхождения. 

Для генотипирования были взяты 57 сортообразцов яблони генофон-

да СКФНЦСВВ. Входящие в выборку образцы имеют различное эколого-

географическое и генетическое происхождения и разную плоидность. По-

лученные результаты ДНК-маркирования для выявления целевых аллелей 

гена в изученной выборке представлены в таблице. 

Результаты идентификации целевых аллелей гена S у образцов яблони 
 

№ п/п 

Название образца 

Аллели гена S (самонесовместимости) 

S2 S3 S5 S7 S10 

1 2 3 4 5 6 7 

1 Азимут - + - - - 

2 Айдаред - + - + - 

3 Апорт АСС - - - - + 

4 Василиса - - - - + 

5 Веста + - - - - 

6 Виктория  - - - - - 

7 Вирджиния - - - - - 

8 Гертруда - - - - - 

9 Голден Делишес + + - - - 

10 Джин - + - - - 

11 Джон Дауни - - - - - 

12 Желтозеленое  - - - - - 

13 Желторумяное  + - - - - 

14 Женева Эрли - + - - - 

15 Заря Ставрополья - - - - + 

16 Золотое летнее - + - - + 

17 Империал Павла - - - - - 

18 Кармен + - - - - 

19 Кетни - - - - - 

20 Красный янтарь + - - + - 

21 Либерти - - + - + 

22 Линда - - - + - 

23 Любава - - - - + 

24 Любимое Дутовой - - - - + 

25 Марго + - - - - 

26 Ника + - - - - 

27 Никита - - - - - 
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Продолжение таблицы 

1 2 3 4 5 6 7 

28 Новелла - + - - - 

29 Ноктюрн + - - - - 

30 Орион - + + - - 

31 Орфей - - + - - 

32 Пиотош + - - - - 

33 Подарок Ставрополью + - - + - 

34 Рассвет + - - + - 

35 Ренет Платона - - - + - 

36 Ренет Симиренко - - - + - 

37 Рислинг красный  - - - - - 

38 Родничок - + - - + 

39 Розовое облачко + - - - - 

40 Союз + - - + + 

41 Спартак + - - - - 

42 Тайна - + - - - 

43 Талида + - - - + 

44 Талисман - + - - + 

45 Темно-вишневое  + - - - - 

46 Транс Люценс + - - + - 

47 Фери - - - + - 

48 Фея - - + - - 

49 Флорина + - - - - 

50 Флоркинг - - - - - 

51 Фортуна - - - - + 

52 Хоней Крисп  + - - - - 

53 Чемпион  - + + - - 

54 Эксцельзиор + - - - - 

55 Юнона + - - - + 

56 12/1-21-11 + - - - - 

57 12/3-21-36 + - - - - 

  

Согласно полученным данным различные аллели гена S самонесов-

местимости имеют значительную разницу в частоте встречаемости в изу-

чаемой выборке образцов яблони различного эколого-географического и 

генетического происхождения.  

Так, например, аллель S2 был идентифицирован у 23 образцов среди 

57 изученных (частота встречаемости в выборке его максимальна и соста-

вила 40,35 %), аллель S3 – идентифицирован у 12 образцов (Азимут, Джин, 

Тайна, Золотое летнее и др.), аллель S5 – только у 5 образцов (Либерти, 

Орион, Орфей, Фея, Чемпион), аллель S7 – у 10 образцов (Айдаред, Крас-
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ный янтарь, Рассвет, Союз, Транс Люценс, Фери и др.), аллель S10 –  

у 12 образцов (Василиса, Родничок, Талисман и др.).  

Таким образом, частота встречаемости аллелей S3, S5, S7 и S10 со-

ставила 21,05 %; 8,77 %; 17,54 % и 21,05 % соответственно. Несмотря на 

то, что в мировом генофонде аллель S10 признан наиболее распространен-

ным, в изученной нами выборке его встречаемость не так значительна.  

В данной выборке из 57 образцов яблони 24 генотипа обладают им-

мунитетом к парше, в том числе отечественной селекции: Азимут, Васили-

са, Веста, Джин, Кармен, Красный янтарь, Любава, Марго, Ника, Ноктюрн, 

Орфей, Подарок Ставрополью, Рассвет, Союз, Тайна, Талисман, Флоркинг, 

Фортуна, Юнона, 12/1-21-11, 12/3-21-36 и зарубежные: Либерти, Флорина. 

Необходимо отметить, что наиболее распространены среди них аллели S2, 

S3 и S10, частота распространения 54,17 %, 16,67 % и 33,33 % соответ-

ственно. К наиболее редко встречаемым следует отнести аллель S5, кото-

рый идентифицирован только у сортов: Либерти и Орфей. Кроме того, у 

четырех новых иммунных к парше сортов со сходным генетическим про-

исхождением: Рассвет (S2S7), Союз (S2S7S10), Красный янтарь (S2S7) и 

Подарок Ставрополью (S2S7) из одной семьи Редфри х Папировка тетрап-

лоидная выявлен аллель S7. 

В данной выборке три сорта: Союз, Джин, Юнона обладают трипло-

идным набором хромосом, но только у сорта Союз выявлено 3 аллели це-

левого гена – S2 S7 S10. Так, у сорта Джин выявлен только один аллель, у 

сорта Юнона – только два, что может свидетельствовать о наличии у них 

других, менее распространенных аллелей S-гена. 

Полученные данные генотипирования образцов яблони по 5 наибо-

лее распространенным аллелям S-гена наряду с другими данными геноти-

пирования и фенотипирования по комплексу целевых признаков вошли в 

две базы данных, включающих информацию по 57 сортам по основным 

хозяйственно-значимым и биологическим показателям. 
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Среди изученных образцов яблони у 10 генотипов: Империал Павла, 

Виктория, Флоркинг, Вирджиния, Рислинг красный, Джон Дауни, Гертру-

да, Желтозеленое, Кетни и Никита не было выявлено наличие искомых ал-

лелей гена. Однако, выявлено, что сорта Виктория и Вирджиния имеют 

низкую жизнеспособность пыльцы. 

Таким образом, выделены как наиболее перспективные опылители 

сорта: Империал Павла, Флоркинг, Рислинг красный, Джон Дауни, Гер-

труда, Желтозеленое, Кетни и Никита вследствие установления у них от-

сутствия аллелей S2, S3, S5, S7 и S10, которые наиболее распространены в 

мире. С учетом сроков и длительности периода цветения, степени жизне-

способности пыльцы данные сорта можно рекомендовать в качестве хоро-

ших опылителей для возделываемых сортов основного промышленного 

сортимента или как ценные отцовские формы при выполнении гибридиза-

ции в селекции яблони. 

 

Выводы. В результате исследований выявлено, что аллели S2, S3, S5, 

S7 и S10 гена самонесовместимости яблони имеют разную частоту встре-

чаемости в изученной выборке образцов, имеющих разное происхождение. 

Наиболее распространен аллель S2, частота встречаемости которого в вы-

борке максимальна и составляет 40,35 %. Среди иммунных к парше сортов 

яблони наиболее распространены аллели S2 и S10, частота их распростра-

нения составляет 54,17 % и 33,33 % соответственно. По результатам ис-

следования среди изученных образцов у 10 сортов: Виктория, Вирджиния, 

Гертруда, Джон Дауни, Желтозеленое, Империал Павла, Кетни, Никита, 

Рислинг красный, Флоркинг не выявлено наличие аллелей S2, S3, S5, S7  

и S10 целевого гена (как наиболее распространенных в мировом сортимен-

те). Данные сорта, за исключением Виктории, Вирджинии с низкой жизне-

способностью пыльцы, могут быть рекомендованы как наиболее ценные 

опылители (с учетом оценки качества пыльцы, срока и продолжительности 
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фенофазы цветения) для ведущих сортов отрасли плодоводства, а также 

как исходные отцовские формы при подборе пар скрещивания при гибри-

дизации. 
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