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АБСТРАКТ 

 

Выведение современных сортов плодовых культур требует изучения их 

биоразнообразия, как источника генов полезных признаков, с целью их 

переноса и закрепления в геноме коммерческих сортов. Применение 

геномных технологий позволяет значительно ускорить селекционный 

процесс. Важное прикладное значение имеют исследования по выявлению и 

применению ДНК маркеров для изучения генетического разнообразия, 

сортовой идентификации, а также в целях переноса ассоциированных с ними 

генов ценных хозяйственных признаков посредством маркерной селекции. В 

статье рассмотрены результаты исследований по выявлению генов и ДНК 

маркеров, ассоциированных с генами устойчивости некоторых плодовых 

культур к основным заболеваниям. 

Ключевые слова: ДНК-маркер, гены, локусы, идентификация, 

устойчивость 

__________________________________________________________________ 

 

ВВЕДЕНИЕ 

 

Молекулярно-генетические методы, в том числе ПЦР технологии, получили 

эффективное применение в изучении многих плодовых культур. Основные 

направления их использования сводятся в основном к созданию насыщенных 

молекулярными маркерами генетических карт, установлению филогенетических 

отношений между культурными и дикорастущими видами - донорами ценных 

признаков, идентификации сортов и гибридов, маркированию локусов, 

контролирующих хозяйственно-ценные признаки 

Один из методов получивший широкое распространение в изучении генома 

плодовых культур является метод маркирования простых (микросателлитных) 

повторов ДНК – SSR технология [1]. Простые повторы ДНК, как правило, 

связаны с межвидовым и межсортовым полиморфизмом. Наличие подобной 

вариабельности внутри повторяющихся сайтов получило распространение в 

филогенетических исследованиях яблони [2], винограда [3], персика [4], и других 

культур.  

SSR-маркеры характеризуются кодоминантностью, высокой полиморфностью 

и надежной воcпроизводимостью. Этот тип маркеров наиболее удобен для 

построения генетических карт, определения сортовой принадлежности и 

выявления генов и/или локусов количественных признаков (QTL) отвечающих за 

различные признаки [5, 6, 7, 8, 9, 10, 11]. 

mailto:abdullaev_alisher@yahoo.com
mailto:mrejapova@gmail.com
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Маркерная селекция и пирамидирование. Помимо определения сортовой 

принадлежности, ключевым направлением применения молекулярных маркеров 

является маркерная помощь селекции. Благодаря их использованию широко 

внедряется в практику новое направление, получившее название маркер-

опосредованной селекции (МОС) или маркер-ассоциированной селекции (МАС) 

[12]. 

ДНК-маркеры успешно применяют, как на этапе подбора исходных 

источников для гибридизации, так и при последующем анализе гибридного 

материала и полученного сорта. ДНК-маркирование хозяйственно-ценных 

признаков позволяет вовлечь их в маркер опосредованную селекцию, призванную 

обеспечить более высокую эффективность, меньшую стоимость и меньшую 

продолжительность получения новых сортов и гибридов по сравнению с 

традиционными методами селекции [13]. 

Некоторые признаки определяются доминантными генами, некоторые 

аддитивным эффектом нескольких генов (QTL). В настоящее время, ученые, 

используя ДНК маркеры, при помощи МАС переносят и закрепляют сразу 

несколько локусов сцепленных с генами полезных признаков.  

В последнее десятилетие достигнуты значительные успехи в улучшении 

повышения генетической устойчивости сельскохозяйственных культур к 

патогенам и вредителям [14].  

Использование маркеров, которые плотно прилегают к геномным регионам, 

имеющим высокий уровень неравновесия по сцеплению (LD) с генами 

устойчивости в программе МАС, позволяет отбирать растения с целевыми 

маркерными аллелями, унаследованными от устойчивого родителя, начиная с 

раннего (F2) и последующих поколений развития сорта, без необходимости 

фенотипического отбора по устойчивости. Основной рабочий процесс MAS, 

связанный с «пирамидированием» генов одинаков для всех культур (рис. 1), 

однако существуют разные вариации этого процесса. 

 
 

Рис. 1. Стандартная схема «пирамидирования» генов устойчивости с 

использованием 

 маркер-ассоциированной селекции 
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Яблоня. Одомашненная яблоня (Malus domestica Borkh., семейство Rosaceae) 

является основной плодовой культурой, возделываемой в умеренных регионах 

мира. В настоящее время в мире насчитывается более 15 тысяч сортов яблони. 

Подсемейство Maloideae к которому относится яблоня включает 22-25 родов 

и около 600 видов, которые произрастают в основном в умеренной зоне северного 

полушария. Род Malus, принадлежащий к этому подсемейству, является наиболее 

важным в народнохозяйственном отношении. Этот род имеет широкое 

распространение в различных эко-географических условиях. Ареал рода 

находится в пределах Европы, Азии и Северной Америки. Центром 

происхождения яблони домашней является Среднеазиатский генетический центр 

[15].  

Одиннадцать лет назад была опубликована нуклеотидная последовательность 

яблони [16],что открыло перспективы по дальнейшему исследованию генома 

яблони. 

Применение молекулярно-генетических технологий, в частности 

секвенирование генома яблони, выявило, что предком Malus domestica является 

дикий вид Malus sieversii [17]. 

SSR-анализ уже успешно был применен на яблоне для выявления 

внутривидового полиморфизма, определения сортовой принадлежности и 

построения генетической карты вида Malus domestica [2, 5, 18].   

Маркеры для идентификации и дифференциации сортов яблони. В 

настоящее время известно большое количество микросателлитных (SSR) 

маркеров яблони и даже создана их база данных – GDR (Genome Database for 

Rosaceae), где представлена информация о маркерах многих Розоцветных, 

включая яблоню. Информация о самих маркерах яблони доступна по ссылке 

https://www.rosaceae.org/search/markers. Первая большая группа SSR маркеров, в 

количестве 140 штук, послужившая основой для базы данных и дальнейших 

исследований, была разработана группой европейских исследователей [8]. 

Из большого количества этих маркеров, ученые выявляют некоторые 

маркеры, позволяющие проводить генотипирование сортов яблони, с целью 

изучения не только генетического разнообразия, но дифференциации сортов. 

Например, для 66 коммерческих сортов яблони из венгерской коллекции при 

помощи 4 маркеров составлен развернутый аллельный профиль, причем маркеры 

CH03g07, CH04e03, CH05d11, и CH05e03 позволили дифференцировать каждый 

из 66 сортов [19]. Согласно Шамшину И. [20], проводившему исследования 71 

представителя российской коллекции яблонь, минимальным количеством 

маркеров для определения сортовой специфичности является 11, а именно 

следующие маркеры: CH03d12, CH03d07, CH02c02b, CH01f03b, CH03d08, 

CH05g08, CH02g04, CH04e07, CH03d11, CH03d01, CH03a04.  

Недавнее исследование 1600 образцов биоразнообразия яблони, 

представленное в 37 европейских коллекциях, позволило создать 600 

молекулярно-генетических профилей. Эти профили были сгенерированы при 

помощи 14 уникальных SSR маркеров (Таблица 1). 

 

Таблица 1. Перечень уникальных SSR маркеров используемых для сортовой 

идентификации 

П

ЦР-

сет 

Марк

ер 

Концентр

ация 

праймера 

[µM] 

Диапазон 

фрагментов 

(п.н.) 

Алл

ели (кол-

во) 

P

IC* 

Хромо

сома 

M CH01 0.8 146–190 19  0 8 
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ulti 1 c06 .77 

CH02

b10 

1.0 107–155 18  0

.89 

2 

CH03

a04 

0.4 86–134 20  0

.84 

5 

M

ulti 2 

CH01

d08 

0.7 238–294 20  0

.75 

15 

CH01

f02 

0.3 160–228 27  0

.85 

12 

CH02

d12 

0.6 169–223 23  0

.76 

11 

CH02

h11a 

0.8 98–130 12 

(12) 

0

.79 

4 

M

ulti 3 

CH02

c02a 

0.9 125–209 32 

(31) 

0

.89 

2 

CH02

c09 

0.6 233–259 12 

(12) 

0

.82 

15 

CH02

c11 

0.52 210–268 20 

(19) 

0

.87 

10 

CH01

h01 

0.25 102–146 17 

(17) 

0

.83 

17 

M

ulti 4 

CH01

f07a 

0.3 173–205 16 

(16) 

0

.84 

10 

CH02

d08 

0.9 208–262 19 

(19) 

0

.82 

11 

COL 0.5 203–243 17 

(17) 

0

.75 

10 

 

PIC – (Polymorphism Information Content) – значение содержания 

полиморфной информации маркера, варьируется от 0 до 1, чем выше значение, 

тем более информативен маркер. 

Важно отметить, что один маркер может иметь несколько аллельных 

вариантов (от 2 до >30), в среднем 20 аллелей, что позволяет при помощи 

небольшого количества маркеров проводить индивидуальную сортовую 

идентификацию. 

Все маркеры, перечисленные выше, можно использовать в качестве 

дифференциаторов сортовой принадлежности. 

Помимо сортовой идентификации и дифференциации, SSR маркеры широко 

применяются для изучения генетического разнообразия, а также для выявления 

ассоциированных с ними признаков. Различные признаки яблони, 

контролируемые главными генами, успешно идентифицируются молекулярными 

маркерами (в основном SSR), сцепленными с этими генами [21]. В основном это 

некоторые хозяйственные признаки и лёжкость плодов, содержание полезных 

веществ, а также признаки устойчивости к наиболее распространенным и 

опасным заболеваниям яблони. 

Болезни яблони. Одними из самых распространённых заболеваний яблони 

являются: парша (scub) яблони вызываемая патогенным грибом Venturia 

inaequalis, альтернариоз вызываемый патогенным сумчатым грибом Alternaria 

alternata, мучнистая роса (mildew) яблони вызываемая сумчатым грибом 

Podosphaera leucotricha и бактериальный ожог (fire blight) вызываемый бактерией 

Erwinia amylovora.  

https://en.wikipedia.org/wiki/Erwinia
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Маркеры устойчивости к парше яблони. В настоящее время известно по 

меньшей мере 20 генов устойчивости к парше. Первые 8 из них: Va, Vb, Vbj, Vg, 

Vf, Vh, Vm и Vr хорошо изучены и идентифицированы свыше 15 лет назад [22] . 

Свои названия, эти гены получили от видов или сортов, где были выявлены: Vf– 

M. Floribunda 821, Vm – M. Micromalus 245-38, Va – Антоновка PI172623, Vb – 

M.baccata Dolgo, Vbj – M.baccata jackii DgR 27T1, Vr – Russian seedling R12740-7А 

и Vg – Golden delicious [23]. Перечисленные гены отвечают, за устойчивость к 

специфической расе патогена. В настоящее время для генома яблони имеются 

маркеры сцепленные с генами устойчивости к парше Vf, Vh2, Vh4, Vbj [22]. 

Позднее были идентифицированы еще несколько генов, и была предложена новая 

их номенклатура (Таблица  2) [24]. 

 

Табл.2. Гены устойчивости к парше яблони 

№ Сорт 

дифференциатор 

Старое 

название 

Но

вое 

назван

ие 

Гр

уппа 

сцепле

ния 

Реакция 

устойчивости 

1 Royal Gala – – – Неустойчив 

2 Golden 

Delicious 

Vg Rvi

1 

LG 

12 

Некроз 

3 TSR34T15 Vh2 Rvi

2 

LG

2 

Звездчатый 

некроз 

4 Geneva
a
 Vh3.1 

b
 Rvi

3 

LG

4 

Звездчатый 

некроз 

5 TSR33T239 Vh4 = V

x=Vr1 

Rvi

4 

LG

2 

Гиперчувствител

ьный  

6 9-AR2T196 Vm Rvi

5 

LG

17 

Гиперчувствител

ьный  

7 Priscilla Vf Rvi

6 

LG

1 

Хлороз 

8 Malus×floribu

nda 821 

Vf h Rvi

7 

LG

8 

Гиперчувствител

ьный  

9 4B5 Vh8 Rvi

8 

LG

2 

Звездчатый 

некроз 

1

0 

K2, Vdg Rvi

9 

LG

2 

Звездчатый 

некроз 

1

1 

A723–6 Va Rvi

10 

LG

1 

Гиперчувствител

ьный  

1

2 

A722–7 Vbj Rvi

11 

LG

2 

Звездчатый 

некроз/хлороз 

1

3 

Hansen’s 

baccata #2 

Vb Rvi

12 

LG

12 

Хлороз 

1

4 

Durello di 

Forli 

Vd Rvi

13 

LG

10 

Звездчатый 

некроз 

1

5 

Dülmener 

Rosenapfel 

Vdr1 Rvi

14 

LG

6 

Хлороз 

1

6 

GMAL 2473 Vr2 Rvi

15 

LG

2 

Гиперчувствител

ьный  

1

7 

MIS op 93.051 

G07 

Vmis Rvi

16 

LG

3 

Гиперчувствител

ьный  

1 Antonovka Va1 Rvi LG Хлороз 
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8 APF22 17 1 

1

9 

1980-015-025 V25 Rvi

18 

LG

11 

Гиперчувствител

ьный  

2

0 

Honeycrisp – Rvi

19 

LG

1 

Все типы 

реакций 

2

1 

Honeycrisp – Rvi

20 

LG

15 

Все типы 

реакций 

 

Из всех перечисленных генов, ген Vf является наиболее используемым в 

селекции по созданию устойчивых сортов, так как обеспечивает высокий процент 

устойчивости (более 80%) ко всем расам патогена. Поэтому генетический локус 

выделенный из Malus floribunda 821 интродуцирован во многие коммерческие 

сорта [25]. Недавно, в Северной Америке был идентифицирован штамм, который 

обходит устойчивость Malus floribunda 821, однако у сортов, полученных от 

Malus floribunda 821 устойчивость сохраняется, что указывает на сложные 

генетические механизмы, которые требуют дальнейшего изучения [26]. 

Гены Vf представляют большой генный кластер размером 200 тыс.п.н (пар 

нуклеотидов), локализованных на первой хромосоме яблони. Как показали 

исследования, при клонировании четырех сходных генов (Vfa1-Vfa4) в кластерном 

локусе Vf M. floribunda 821 оказалось, что непосредственно за иммунитет к 

заболеванию отвечает ген Vfa4 [25, 27].  Таким образом, устойчивость к 

поражению Venturia inaequalis характеризуется наличием гена Vfa4, 

отличающегося от остальных делецией на одном из участков.  

Для выявления распространения гена в коллекциях сортов и форм яблони 

применяют STS-маркер VfC разработанный Afunian M.R. [25]. Согласно ему, 

идентификацию проводят с использованием следующей последовательности 

праймеров: прямой VfC1F (5- GGT TTC CAA AGT CCA ATT CC -3) и обратный 

VfC2R (5-CGT TAG CAT TTT GAG TTG AC -3).  

Дополнительно к этому можно использовать Vf праймеры (AL07-For, AL07-

Rev, AM19-For, AM19-Rev) разработанные Тартарини и соавт. [28]. Праймер Al-

07 кодоминантный, а AM-19 доминантный, оба специфичны гену Vf. Праймеры 

AL07-For и AL07-Rev амплифицируют продукты размером 466 п.н (устойчивый) 

и 724 п.н. сцепленный с чувствительностью к патогену, а праймеры AM19-For и 

AM19-Rev амплифицируют фрагмент размером 526 п.н. ассоциированный с 

устойчивостью. Процедура выделения ДНК и условий проведения реакции 

приведен в диссертационной работе  [29]. 

При проведении реакции с праймерами VfC1 и VfC2 амплифицируются три 

фрагмента, которые соответствуют участкам генов Vfa1, Vfa2 и Vfa4 размерами 

646, 484 и 286 п.н. соответственно. Эти гены гомологичны генам HcrVf1, HcrVf2, 

и HcrVf4, выявленным у сорта Флорина [25]. Таким образом, наличие у образцов 

фрагмента размером 286 п.н. характеризует сорт как устойчивый к парше.  

Устойчивость к парше также ассоциирована с маркерами Hi02d05 и Hi07f01, 

которые фланкируют регион, содержащий QTL устойчивости к парше, причем 

для идентификации устойчивых генотипов, необходимо проводить 

генотипирование обеими маркерами, так как только наличие двух этих маркеров 

определяет устойчивость [30]. В настоящее время для генома яблони имеются 

маркеры сцепленные с генами устойчивости к парше Vf, Vh2, Vh4, Vbj [22]. 

Недавно были разработаны мультиплексные наборы для проведения анализа 

устойчивости к парше при помощи флуоресцентно-меченных маркеров CH-Vf 

(Vf) CH01d03, (Vg) CH02c02a, (Vr2) и Hi07h02 (Vm) [31].  
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Маркеры устойчивости к альтернариозу яблони. Другое распространённое 

заболевание яблони – альтернариоз, вызывается патогенным грибом Alternaria 

alternatа. В настоящее время заболевание считается наиболее серьезной 

грибковой инфекцией поражающей растения в Японии [32, 33, 34], Корее [35] 

США [36] и Китае [37].  

Анализ неустойчивого к A. alternatа сорта Golden Delicious и устойчивого 

сорта Huacui из гермплазмы Китая, а также последующий анализ популяции 

полученной от из скрещивания при помощи микросателлитных маркеров 

позволили выявить маркер CH05g07. Наличие локуса размером 163п.н. говорило 

о неустойчивости к альтернариозу [38]. Недавно, японским исследователями был 

выявлен еще один маркерный регион Alt содержащий уникальную инсерцию 

размером 12п.н., было показано, что данный маркер, содержащий инсерцию, 

ассоциирован с устойчивостью к заболеванию [39].   

Маркеры устойчивости к бактериальному ожогу яблони. 

Бактериальный ожог, вызываемый патогенной бактерией Erwinia amylovora 

наносит также огромный урон урожаю яблонь и груш. Меры по контролю 

заболевания практически неэффективны. Как и многие признаки устойчивости к 

заболеваниям, устойчивость к E. amylovora количественная по своей природе и 

встречается как у диких, так и у культивируемых растений [40, 41, 42]. За 

прошедшие годы ученым удалось выявить QTL’s отвечающие за устойчивость к 

бактериальному ожогу у сорта Fiesta [43, 44]. 

Для выявления устойчивых к бактериальному ожогу генотипов были 

разработаны SCAR маркеры: AE10-375 и GE-8019, которые теперь повсеместно 

используют в исследованиях резистентности яблони к бактериальному ожогу [45] 

и SSR маркеры Hi23d11y Hi07f01 [422]. SCAR маркер AE10-375 (доминантный) у 

устойчивых генотипов амплифицирует 1 фрагмент 375 п.н. (устойчивый) либо не 

амплифицирует у неустойчивых генотипов, маркер AE10-375 используют 

совместно с SSR маркером CH-F7-Fb1 у Fiesta 210 п.н. (устойчивый) и 174п.н. 

неустойчивый (сорт Discovery) [45]. 

Маркеры устойчивости к мучнистой росе яблони. Мучнистая роса 

(вызывает гриб Podosphaera leucotricha) еще одно опасное заболевание, которое 

наносит огромный вред яблоневым фермам в мире. К настоящему времени 

выявлено несколько генов обуславливающих устойчивость к P.leucotricha, а 

именно: Pl1, Pl2, Pld, Pl-m, Plw [22, 46, 47, 48, 49]. 

Исследователями были разработаны SCAR маркеры для определения 

устойчивости к P.leucotricha. Определение устойчивости к мучнистой росе 

проводят с помощью SCAR маркеров OPU02 (ген Pl2), OPAY17/B16a, 

OPAY17/B16b (ген Pl-2/Pl-m), OPAC20 (ген Pl-m), OPN18 (ген Pl-m/Pl-a) (Gardiner 

et al, 2003) и AT20-450(Pl1), EM DM01(Pld), dr70F/dr339R (Pl2), EM M02 (Pl-w). 

Температурный режим и состав реакционной смеси для каждого из маркеров 

устанавливают согласно литературе [50]. 

Также исследователями выявлен локус Sd-1 отвечающий за устойчивость 

яблони к тле (Dysaphis devecta). Для выявления локуса Sd-1 используют SSR 

маркер CH-Sd1 амплифицирует локусы 230/246 (Fiesta) и 242/256 (Discovery) 

[4538]. 

Груша. После винограда и яблони, груша является третьей важной фруктовой 

культурой в умеренных регионах мира [51]. Груша принадлежит к роду Pyrus 

семейство розоцветных (Rosaceae) и берет свое происхождение из Западного 

Китая. Известно, по меньшей мере, 23 каталогизированных дикорастущих вида 

груш в мире, подразделённых на две большие группы – Азиатскую и 

Европейскую. В настоящее время только несколько видов возделывается на 

https://en.wikipedia.org/wiki/Erwinia
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коммерческой основе. Среди них основное место занимает груша одомашненная 

(Pyrus communis) возделываемая в более чем 50 странах. 

К сожалению, генетические ресурсы груши не могут быть полностью 

раскрыты по причине низкого морфологического разнообразия, недостаточной 

дифференцировки признаков между видами и высокой степени переопыления 

[52]. Не секрет, что оценка на основе морфологических признаков приводит к 

путанице, поскольку внешние признаки очень похожи. Более того, происходит 

регулярная интродукция новых сортов, что делает определение сортовой 

принадлежности на основе морфологических признаков довольно сложной 

задачей. Поскольку молекулярные (в частности ДНК) маркеры, не подвержены 

воздействию внешних факторов и фенотипа их довольно просто использовать в 

качестве дифференцировки сортов неразличимых фенотипически [53]. Например, 

[54] смогли дифференцировать Азиатские и Европейские груши при помощи 

микросателлитных маркеров.   

К настоящему времени у груши сорта Bartlett (Вильямс) секвенировано 43 419 

предполагаемых генов [54,55]. 

Среди многих болезней особый вред груше наносит парша (Venturia pyrina 

Aderh.) и бактериальный ожог (Erwinia amylovora) вызываемые патогенными 

микроорганизмами, а так же насекомым - грушевой медяницей или грушевой 

листоблошкой (Cacopsylla pyri). 

Маркеры устойчивости к парше груши (Venturia pyrina). Исследователями 

недавно идентифицирован ген Rvp1, контролирующий устойчивость к V. pyrina, 

носителем которого является сорт груши «Navara», и выявлен SSR- маркер 

СН02b10, тесно сцепленный с данным локусом [56]. 

Маркеры устойчивости к бактериальному ожогу груши (E. amylovora). 

Устойчивость к бактерии E. amylovora. Охарактеризованы четыре гена 

устойчивости к этой бактерии: PR-1a, PR-2, PR-5, PR-8, а также два 

дополнительных PR-1- подобных гена. Гены PR-1a, PR-1b и PR-1c не принимают 

участия в реакции молодых побегов яблони на инфекцию, т.е. не образуют 

точечных некрозов [41, 57].  Недавно проведенный молекулярно-генетический 

анализ в условиях Новой Зеландии и Франции на предмет устойчивости к ожогу 

среди нескольких экспериментальных популяций полученных от межвидового и 

внутривидового скрещивания позволил идентифицировать основной QTL в 

группе сцепления LG2 и минорный в LG9. Таким образом, для главного QTL 

были идентифицированы маркеры CH02f06 (176 п.н.) и TsuENH017 (179п.н. и 

169п.н.), а для минорного QTL в группе сцепления LG9 маркеры CH05c07 

(141п.н.) и NB130b (90п.н.) [58]. 

Маркеры устойчивости к грушевой листоблошке (Cacopsylla pyri). 

Предположительный кандидатный локус устойчивости к грушевой 

листоблошке недавно идентифицировали на 17 хромосоме на основе анализа 

популяции полученной от скрещивания устойчивого сорта   ‘NY10353’ и 

неустойчивого ‘Doyenne du Comice’. QTL устойчивости картирован между SSR 

маркером CH05G03 и AJ001681SSR (интервал от 5,0 до 5,8 Mbp) [59]. В этом 

промежутке были идентифицированы: ген, кодирующий белок NBS-LRR 

(MDP0000202785 в геноме яблони), относящийся к семейству растительных генов 

резистентности и ген эндо-1,3-глюканазы (MDP0000314562), относящийся к PR 

кодирующим белкам.  

Гранат. Гранат (Punica granatum L.) сем. Lythraceae является одной из 

древнейших культур известных человечеству и произрастает в естественных 

природных условиях, как в диком, так и культивируемом виде в Индии, 

Афганистане и Сирии, берёт свое происхождение из Ирана [60]. Одомашнивание 
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культуры произошло по разным данным 3500 - 2000 лет до н.э. [61, 62]. В 

настоящее время возделывается во многих странах.  

Несмотря на долгую историю возделывания, гранат очень мало изучен. 

Генетическое разнообразие стали более активно изучать только в последние годы. 

Например, разными группами исследователей были проведены исследования 

генетического разнообразия граната в Индии, Турции, Марокко, Туниса, Ирана, 

Испании, Италии и Китая [60, 63]. 

По сравнению с другими культурами, применение молекулярных маркеров в 

изучении граната находится на начальном этапе [64]. В настоящее время 

разработаны и разрабатываются SSR маркеры [2, 63, 65]. 

Эти маркеры используют для выявления ассоциаций с морфологическими 

признаками [66]. 

Недавно молекулярный анализ при помощи SSR маркеров и ассоциативного 

картирования в Индии, позволил выявить маркеры устойчивости к 

бактериальному ожогу гаранта вызываемым Xanthomonas axonopodis pv. Punicii. 

Так, был определен маркер PGCT001 с локусом 153 п.н. ассоциированный с 

устойчивостью к бактериальному ожогу, и маркер PGT020, более того было 

выявлено, что наличие PGCT001 с локусом 101п.н. ассоциировано с крупностью 

плода [67], таким образом оба признака имеют обратную корреляцию и, можно 

сделать вывод, что наследование мелких плодов ассоциируется также и с 

устойчивостью к бактериальному ожогу.  

К настоящему моменту больше маркеров, ассоциированных с устойчивостью 

к биотическим и абиотическим факторам у граната не выявлено. 

 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ 

 

Накопленная научная информация по генетическим маркерам устойчивости 

плодовых культур к различным патогенным организмам, регулярно дополняется и 

с успехом используется учеными-селекционерами во многих странах. 

Применение технологии МАС, доказало свою эффективность, уже созданы и 

интродуцированы различные сорта, обладающие устойчивостью к некоторым 

штаммам фитопатогенов. Однако, исследования должны проводится регулярно, 

поскольку патогенные микроорганизмы отличаются существенной 

изменчивостью, а засадка современных садов достаточно плотная, это позволяет 

патогенам быстро обходить устойчивость, что приводит к появлению новых более 

агрессивных штаммов, вызывающих периодические эпифитотии. Более того, в 

эпоху глобализации, осуществляется постоянная интродукция новых сортов и 

привойного материала, что значительно увеличивает вероятность возникновения 

новых, не свойственных данному региону болезней.  

Поэтому, необходимо регулярно осуществлять детальный и систематический 

скрининг разнообразия гермоплазмы плодовых культур на предмет выявления 

новых образцов-доноров устойчивости к фитопатогенам и вредителям. На 

примере зарубежных исследований, видно, что такие работы проводятся и 

регулярно выявляются устойчивые и умеренно устойчивые формы, которые 

служат для генетических исследований по выявлению новых аллельных 

вариантов устойчивости к парше, бактериальному ожогу и другим болезням для 

их использования в дальнейших селекционных мероприятиях [21, 26]. 

Необходимо использовать технологии пирамидирования генов качественных и 

количественных признаков устойчивости для создания сортов, обладающих 

комплексной и продолжительной устойчивостью. Более того, выявляемые локусы 

устойчивости нужно комбинировать с локусами других полезных признаков, как 

урожайность, лёжкость, качество плодов и другие признаки.  
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ГЕНЕТИКАЛЫҚ АЛУАНТҮРЛІЛІГІН ЖӘНЕ ОЛАРДЫҢ НЕГІЗГІ 

ПАТОГЕНДЕРГЕ ТӨЗІМДІЛІГІН ЗЕРТТЕУ 
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ТҮЙІН 

 

Жеміс ағаштарының заманауи сорттарына қол жеткізу коммерциалық 

сорттарының геномында пайдалы қасиеттерін көшіру және бекіту 

мақсатында олардың гендерін көзі ретінде биологиялық алуантүрлілігін 

зерттеп тануды талап етеді. Геномдық технологияларды қолдану 

селекциялық процесті тездетуге едәуір ықпал етеді. Генетикалық 

алуантүрлілігін, сорттарына қарай сәйкестендіру үшін ДНҚ маркерлерді 

айқындау мен оларды қолдану бойынша, сондай-ақ маркерлік селекциялау 

арқылы олармен шоғырланған шаруашылықта құнды белгілері бар гендерді 

көшіру мақсатында зерттеулердің қолданбалы маңызы зор. Мақалада кейбір 

жеміс ағаштарының негізгі ауру түрлеріне төтеп беретін гендерімен бірге 

шоғырланған гендерді және олардың ДНҚ маркерлерін айқындау бойынша 

жұргізілген зерттерулердің нәтижелері қарастырылған. 

Негізгі сөздер: ДНҚ-маркер, гендер, локустар, идентификация, 

төзімділік. 
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ABSTRACT 

 

         Breeding modern varieties of fruit crops requires the study of their 

biodiversity as a source of genes for useful traits, with the aim of transferring them 

to genome of commercial varieties. Application of genomic technologies can 

significantly speed up the breeding process. Identification and application of DNA 

markers for the study of genetic diversity, varietal identification, as well as the 

transfer of genes of valuable economic traits through marker assisted selection 

programs is of great applied importance. The article discusses the results of studies 

to identify genes and DNA markers associated with resistance of some fruit crops 

to major diseases. 

           Key words: DNA marker, genes, loci, identification, resistance. 
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