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Для картофеля, как вегетативно размножаемой культуры, Y-вирус (YВК) является экономически важным 

патогеном. Крайняя устойчивость ко всем штаммам YВК детерминируется Ry-генами, которые интрогрессиро-

ваны в современные сорта картофеля от ограниченного числа источников устойчивости – Solanum stoloniferum 

Schlechtd. et Bche., Solanum andigenum Juz. et Buk., Solanum chacoense Bitt. Использование новых видов Solanum и 

межвидовых гибридов на их основе позволяет расширить существующий генофонд картофеля в селекции на 

устойчивость к YВК. Традиционная селекция на устойчивость к вирусам по-прежнему имеет большой потенциал, 

однако является длительным и трудоемким процессом. Для повышения эффективности в практическую селекцию 

широко интегрируются молекулярные маркеры, сцепленные с Ry-генами. Проведенные ранее исследования позволили 

выявить ряд недостатков при применении молекулярных маркеров Ry-генов. Для оценки прогностических способ-

ностей молекулярных маркеров RYSC3, М45, М6 гена Ryadg и YES3-3A гена Rysto устойчивости к YВК изучено поко-

ление F1 двух популяций картофеля, в создании которых использовались межвидовые гибриды. Характер расщеп-

ления 5:3, полученный по фенотипу, показал, что исходные родительские формы могут являться источниками 

не только ранее выявленных, но и не идентифицированных Ry-генов, а также Ny-генов сверхчувствительности. 

Коэффициент корреляции между наличием маркеров и устойчивостью к YВК для YES3-3-маркера составил 0,64 

(79 % совпадений), а для маркеров RYSC3, М45, М6 – 0,54 (76 % совпадений). Обнаружены случаи «ложноположи-

тельных» (наличие маркера в восприимчивых генотипах) результатов исследования, которые указывают на 

недостаточную эффективность используемых маркеров. Расщепление по маркерам, наблюдаемое в популяциях, 

соответствует хроматидному расщеплению, подтверждающему симплексный характер наследования Ry-генов 

от устойчивых родителей. Соотношение генотипов с присутствием/отсутствием маркеров составило 0,86:1.  
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Potato virus Y (PVY) is an economically important pathogen of potato as a vegetatively propagated crop. High 

resistance to all strains of PVY is determined by Ry-genes, which are introgressed into modern potato varieties from a limited 

number of sources of resistance ‒ Solanum stoloniferum Schlechtd. et Bche., Solanum andigenum Juz. et Buk., Solanum 
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chacoense Bitt. Use of new species Solanum and interspecific hybrids based on them provides for the expansion of existing 

potato gene pool in breeding for resistance to PVY. Traditional breeding for resistance to viruses has still a great potential, 

though, it is a long and laborious process. Molecular markers linked to Ry-genes are widely integrated in order to increase the 

effectiveness of practical breeding. Previous studies have revealed a number of shortcomings in using the molecular markers 

of Ry-genes. To assess the predictive abilities of molecular markers RYSC3, M45, M6 of the Ryadg gene and YES3-3A of 

the Rysto gene for resistance to PVY, the F1 generation of two potato populations was studied, in the creation of which inter-

specific hybrids were used. The nature of segregation 5:3 obtained by phenotype showed that the original parental forms can 

be the sources of not only previously identified, but also unidentified Ry-genes and Ny-genes of hypersensitivity. Correlation 

coefficient between the presence of markers and resistance to PVY was 0.64 for the YES3-3 marker (79 % matching) and 

0.54 for RYSC3, М45, М6 markers (76 % matching). There have been revealed the cases of “false positive” results of the 

study (the presence of a marker in susceptible genotypes), which indicate to the insufficient effectiveness of the markers used. 

The marker segregation observed in the populations was consistent with chromatid segregation, confirming the simplex  

nature of Ry-genes inheritance from resistant parents. The ratio of genotypes with the presence/absence of markers was 0.86:1. 
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Y-вирус картофеля (YBK) является 

одним из наиболее экономически значимых 

вирусов у Solanaceae (семейства Пасленовых) 

и основным вирусным патогеном картофеля, 

снижающим урожайность до 80 % [1]. Устой-

чивость к YBK – приоритетное качество для 

современных сортов картофеля. YBK часто 

передается тлями, контактным способом и 

имеет несколько штаммов. У картофеля разли-

чают два главных типа устойчивости к YBK: 

крайняя (обусловленная Ry-генами) и сверх-

чувствительность (обусловленная Ny-генами). 

Источники Ry- и Ny-генов обнаружены среди 

культурных и дикорастущих видов Solanum. 

Основные известные Ry-гены – Ryadg из Solanum 

andigenum Juz. et Buk., Rychc из S. chacoense Bitt. 

и Rysto из S. stoloniferum Schlechtd. et Bche, 

обеспечивающие защиту картофеля к целому 

ряду штаммов патогена, в том числе и некро-

тическим рекомбинантным штаммам – NTN 

(PVYNTN) и Wilga (PVYN-Wi) [2]. Валидаци-

онные испытания молекулярно-генетических 

маркеров показали, что большинство совре-

менных отечественных сортов картофеля, 

устойчивых к YBK, содержат гены Ryadg и Rysto. 

Маркер Ry186 гена Rychc встречается реже [3, 4, 5].  

Ген Ryadg картирован в проксимальной 

области XI-хромосомы. Ближайший маркер 

TG508 находится на расстоянии 1,3 cM от Ryadg 

в тесной связи с шестью другими маркерами, 

включая ADG2 [6]. ADG2 использовался для 

разработки двух SCAR-маркеров, RYSC3 и 

RYSC4, предсказывающих наличие гена Ryadg. 

Согласно исследованиям К. Касаи с соавт. 

(К. Kasai et al.) [7], первоначально SCAR-маркер 

RYSC3 показал более полную корреляцию с 

наличием гена Ryadg (RYSC3 был идентифици-

рован в 14 устойчивых генотипах и отсутст-

вовал во всех восприимчивых генотипах), 

в то время как корреляция по фенотипу с мар-

кером RYSC4 составила только 96,1 %. Высокая 

прогностическая способность RYSC3-маркера 

также была подтверждена исследованиями 

Б. Д. Сагредо с соавт. (B. D. Sagredo et al.) [8], 

Ф. Ортега и С. Лопез-Вискон (F. Ortega and 

C. Lopez-Vizcon) [9] и А. С. Фулладолса с 

соавт. (А. С. Fulladolsa et al.) [10]. Однако ряд 

других исследователей указывали на недоста-

точно высокий уровень сцепления маркера 

RYSC3 с геном Ryadg. Так, М. Далла Ризза с 

соавт. (М. Dalla Rizza et al.) сообщили об 

отсутствии RYSC3 в селекционной линии 

94138.1, крайняя устойчивость у которой, 

согласно анализу родословной, контролиру-

ется геном Ryadg [11]. Скрининг селекционных 

популяций, проведенный Р. Дж. Оттоман с 

соавт. (R. J. Ottoman et al.), обнаружил 3,6%-ное 

несоответствие между встречаемостью RYSC3-

маркера и результатами ELISA [12]. Р. Лопес-

Пардо с соавт. (R. Lopez-Pardo et al.) выявили 
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14 % (12 из 86) несоответствий между наличием 

RYSC3-маркера и фенотипической устойчи-

востью. Принимая во внимание только маркер-

положительные генотипы, даже если они вос-

приимчивы по фенотипу, частота снижения 

точности молекулярного анализа для RYSC3-

маркера составила 3,5 % (3 из 86) [13]. Присут-

ствие маркера RYSC3 в восприимчивом к YВК 

клоне A6 и отсутствие RYSC3 в устойчивом 

к YВК сорте I-1039 обнаружили М. Д. Р. Эррера 

с соавт. (М. D. R. Herrera et al.) [14]. 

Кроме RYSC3, были идентифицированы 

два AFLP-маркера ‒ M6 и M45, более тесно 

сцепленные с геном Ryadg. Маркер M6 был раз-

работан сравнительно недавно, и пока недо-

статочно данных для оценки его прогности-

ческих способностей. Совместное использо-

вание маркеров RYSC3 и M45 выявило устой-

чивые к YВК образцы картофеля с наличием 

только маркера M45 [6, 11]. Cреди гибридов 

популяции 2150 (Диво х Киви (от 128-6))  

выделился устойчивый генотип 2150-103, в 

котором присутствует M45 и отсутствуют два 

других маркера – M6 и RYSC3 (неопублико-

ванные данные). Несмотря на совместную 

сегрегацию M45 и гена Ryadg встречаются еди-

ничные случаи потери ассоциации «маркер-

признак». Так, маркеры M45 и RYSC3 обнару-

жены в восприимчивом сорте Emma [6]. Однако 

на сегодняшний день маркеры RYSC3, M45 

и М6 продолжают широко использоваться 

в селекции картофеля в качестве простого 

и дешевого метода тестирования генотипов  

на устойчивость к YВК.  

Ген Rysto крайней устойчивости к YВК 

картирован на XII-хромосоме. Локус гена Rysto 

ко-сегрегирует с молекулярным маркером 

STM0003 [1, 15]. Ю.-С. Сонг и А. Шварцфи-

шер (Y.-S. Song and A. Schwarzfischer) разра-

ботали два STS-маркера гена Rysto, YES3-3A 

(341 п.н.) и YES3-3B (286 п.н.), демонстри-

рующие точность отбора сортов и MPI (Max 

Plank Institute)-линий картофеля с крайней 

устойчивостью к YВК [1]. Для маркера YES3-3А 

также описаны случаи несоответствия «мар-

кер-признак». YES3-3А отсутствует в устойчи-

вом к YВК и происходящем от S. stoloniferum 

клоне A06862-11VR и 11 гибридах, которые 

представляют его потомство [16]. Установлено, 

что сорта и MPI-линии, в которых были обна-

ружены маркеры YES3-3A и YES3-3B, обла-

дают мужской стерильностью, ассоциирован-

ной с W/γ-типом цитоплазматического генома. 

Наряду с маркерами Ry-генов, маркеры типов 

цитоплазмы широко используются для изучения 

разнообразия отечественных и зарубежных сор-

тов и селекционных линий картофеля [4, 17].  

Цель исследования – изучить поколение 

F1 популяций картофеля, в создании которых 

использовались межвидовые гибриды – источ-

ники Ry-генов, полученные на основе образцов 

видов Solanum из коллекции ВИР, с помощью 

молекулярных маркеров и традиционных 

методов селекции на устойчивость к YВК.   

Научная новизна. Результаты исследо-

вания позволяют установить характер расщеп-

ления по фенотипу и присутствию/отсутствию 

молекулярных маркеров в потомстве F1,  

оценить прогностические способности моле-

кулярных маркеров Ry-генов и целесообраз-

ность их использования в качестве инструмента 

отбора в практической селекции картофеля. 

Материал и методы. Растительный 

материал. Изучено поколение F1 двух гиб-

ридных популяций картофеля, полученных с 

участием устойчивых к YВК родительских 

форм: межвидовых гибридов ВИР – 99-10-1 

и 135-5-2005, в которых ранее были обнаружены 

молекулярные маркеры Ry-генов [5, 18, 19]. 

Популяция 2107 от скрещивания гибрида 

99-10-1 (Rysto) и сорта Русский сувенир вклю-

чает 111 генотипов, популяция 2132 от скре-

щивания клона 135-5-2005 (Ryadg) и сорта Бриз 

‒ 90 генотипов.  

Устойчивые к YBK гибриды 99-10-1 и 

135-5-2005 созданы в ВИР на основе клона 

3-29-2, отобранного среди сеянцев образца 

дикого южноамериканского вида картофеля 

S. chacoense к-19759. Гибрид 99-10-1 выделен 

в поколении F1 (Bobr × S. chacoense к-19759, 

3-29-2), гибрид 135-5-2005 − в поколении F1 

(S. okadae к-20921 × S. chacoense к-19759, 

3-29-2). Установить источник маркера RYSC3 

гена Ryadg, ассоциированного с устойчивостью 

потомства клона 135-5-2005 к YВК, не пред-

ставляется возможным, так как исходные гено-

типы образцов S. okadae к-20921 и S. chacoense 

к-19759, использованные для скрещивания,  

не сохранились. Маркер YES3-3A гена Rysto  

у клона 99-10-1 очевидно унаследован от сорта 

Bobr, в родословной которого кроме S. stoloni-

ferum указаны виды S. andigenum, S. demissum 

[5]. Помимо устойчивости к Y-вирусу, межви-

довые гибриды 99-10-1 и 135-5-2005 характе-
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ризуются комплексом важных хозяйственно 

ценных признаков и являются эффективными 

донорами.  

Растения сеянцев и клубневых поколений 

популяций 2107 (99-10-1 × Русский сувенир) и 

2132 (135-5-2005 × Бриз) выращивали в теплице 

при температуре 20-23 °C при естественном 

освещении и относительной влажности воздуха 

от 70 до 100 %. Каждый генотип в первой и 

последующих клубневых репродукциях был 

представлен в двукратной повторности. 

Фитопатологический тест. Оценка на 

устойчивость к YBK проведена в оранжерее 

методом искусственного заражения (двукрат-

ная механическая инокуляция) соком растений 

Nicotiana tabacum L, сорт Samsun, предвари-

тельно инфицированных YBK-штаммами: 

YBKO (обычный) и YBKN (некротический). 

Диагностику вируса в растениях проводили, 

оценивая визуально и методом ИФА, исполь-

зуя наборы ООО «Агроцентр Коренево». Диаг-

ностику проводили дважды – спустя три недели 

после заражения и повторно на следующий 

год. При повторной диагностике анализировали 

побеги, выращенные из клубневой репродукции, 

которую получили от растений, подвергнутых 

искусственному заражению. Растения, у кото-

рых YBK не выявили, подвергали вторичной 

инокуляции вирусом, результаты которой также 

оценивали методом ИФА.  

Выделение ДНК. Геномную ДНК выде-

ляли по протоколу, основанному на СТАB-

методе с изменениями. Световые ростки клуб-

ней межвидовых гибридов (200-250 мг) гомо-

генизировали с 1 мл 2×-CTAB буфера, содер-

жащего 2 % (v/v) 2-меркаптоэтанол [1].  

ПЦР-анализ. Для молекулярного анализа 

гибридов F1 популяций использовали молеку-

лярные маркеры генов устойчивости к YВК – 

маркер YES3-3A гена Rysto [1], маркеры RYSC3 

[7], M6 и M45 [14] гена Rуadg. Амплификацию 

ДНК проводили в термоциклере PTC-100 (MJ 

Research, США). Стандартная реакционная 

смесь объёмом 25 мкл содержала 10Х буфер 

для Taq ДНК-полимеразы (Синтол), 2,5 мМ 

смесь dNTP (Хеликон), 25 мМ водный раствор 

хлорида магния (Fermentas), 5-10 пкмоль каж-

дого праймера (Синтол), 0,2 мкл (5 е.а. /мкл) 

Taq ДНК-полимеразы (Синтол), 20 нг пробы 

ДНК и 13-10 мкл автоклавированной биди-

стиллированной воды. Для детекции молеку-

лярных маркеров RYSC3, M6 и M45, фланки-

рующих ген Ryadg, использовали мультиплексную 

ПЦР [14]. Устойчивые к YВК родительские 

формы – межвидовые гибриды 135-5-2005 – 

использовались в качестве «положительного 

контроля» для обнаружения Ryadg с помощью 

маркеров RYSC3, М45 и М6, а межвидовой 

гибрид 99-10-1 – в качестве «положительного 

контроля» для обнаружения Rysto с помощью 

YES3-3A. «Отрицательным контролем» были 

сорта Русский сувенир, Бриз, в которых моле-

кулярные маркеры отсутствовали. 

Присутствие специфических фрагментов 

детектировали электрофоретическим разделе-

нием продуктов амплификации в 1,5-2,0%-ном 

агарозном геле, окрашенном бромистым 

этидием. Электрофорез проводили с помощью 

оборудования для электрофореза Bio-Rad при 

75 W (Вт) в течение не менее 30 минут. 

Математическую обработку данных про-

водили с использованием стандартных показа-

телей статистического анализа – критерия 

хи-квадрат и коэффициента корреляции для 

альтернативных признаков. 

Результаты и их обсуждение. Фито-

патологическая оценка. В целом проанализи-

ровано около 200 генотипов поколения F1 двух 

популяций картофеля. В результате искус-

ственного заражения у большинства растений 

гибридов F1 через две недели после механиче-

ской инокуляции отмечены симптомы пораже-

ния YBK. Наблюдали мозаику, некроз жилок 

или точечные некрозы на листьях (рис. 1), 

некроз верхушки побега. На вторично инфи-

цированных растениях (выращенных из клуб-

ней, которые собирали от растений, подверг-

нутых искусственному заражению) при пора-

жении YBK наблюдали отставание в росте, 

хлороз, крапчатость, морщинистую мозаику 

(рис. 2). Растения без симптомов поражения 

и с отрицательной реакцией на YBK, после 

двукратного искусственного заражения, иден-

тифицированы как устойчивые к YBK. Резуль-

таты искусственного заражения были под-

тверждены методом ИФА. С помощью ИФА 

YВК обнаружен в 39 гибридах популяции 2107 

(99-10-1 х Русский сувенир), в 31 гибриде  

популяции 2132 (135-5-2005 х Бриз). 

Доля генотипов, устойчивых к YВК, 

незначительно превышала долю восприим-

чивых генотипов в каждой популяции. Уста-

новлено сходное соотношение устойчивых 

к восприимчивым гибридам в F1 поколении 

популяций 2107 и 2132 (табл. 1). 
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Рис. 1. Симптомы первичного поражения YBK 

на растениях гибридов F1 картофеля: 

а) слева ‒ здоровый лист, справа ‒ лист с мозаичным 

поражением; 

б) некроз жилок; 

в) точечный некроз листа / 

Fig. 1. Symptoms of the primary potato Y virus 

(PYV) infection on F1 hybrid plants of potato: 

a) a healthy leaf is on the left; a leaf with mosaic 

lesions is on the right;  

б) vein necrosis; в) point leaf necrosis 

 

 
 

Рис. 2. Симптомы вторичной инфекции YBK на растениях гибридов F1 картофеля: а) слева – 
здоровое растение, справа – пораженное YBK; б) вверху – здоровое растение, внизу – пораженное YBK / 

Fig. 2. Symptoms of secondary PYV infection on F1 hybrid plants of potato: a) a healthy plant is on the 

left; a plant with PYV infection is on the right; b) a healthy plant is at the top; a plant with PYV infection is below  

а) б) 
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Анализ расщепления в обеих популяциях по 

устойчивости к Y-вирусу картофеля не выявил 

соответствия какому-либо из вариантов рас-

щепления фенотипов, возможных при моноги-

бридном скрещивании картофеля: 35:1, 11:1, 

5:1, 3:1 или 1:1. В популяциях 2107 и 2132 

отношение устойчивых и восприимчивых 

гибридов соответствует расщеплению 5:3, 

которое теоретически возможно в потомстве от 

скрещивания форм гетерозиготных по двум 

генам или при комплементарном взаимодей-

ствии генов [20] 
 

Таблица 1 − Результаты фитопатологической оценки на устойчивость к YВК в поколении F1 гибридных 

популяций картофеля /  

Table 1 − Results of phytopathological assessment for resistance to PYV in F1 generation of hybrid populations of potato 
 

Популяция /  

Population 
N 

Отношение устойчивых к неустойчивым / 

The ratio of resistant to susceptible 

χ2 Р 

Предполагаемые 

генотипы 

родительских 

форм / Putative 

genotypes of  

parental forms  

наблю- 

даемое / 

observed  

ratio 

теоретически 

ожидаемое /  

theoretically  

expected ratio 

кратное / 

multiple 

2107 (99-10-1 х 

Русский сувенир) / 

2107 (99-10-1 х 

Russkiy souvenir) 

111 69:42 69,4:41,6 5:3 0,006 0,9 
AAaaBbbb x 

ааааBbbb 

2132 (135-5-2005 х 

Бриз) /  

2132 (135-5-2005 х Briz) 

90 57:33 56,3:33,7 5:3 0,024 0,75-0,9 
AAaaBbbb x 

ааааBbbb 

Примечания: N – количество генотипов, оцененных в потомстве F1; χ2 – критерий хи-квадрат; Р – вероятность значения χ2 /  

Notes: N ‒ is the number of evaluated genotypes in F1 progeny; χ2 ‒ is the chi-square test; Р ‒ is the probability of the value χ2  

 

Молекулярно-генетический анализ. Моле-

кулярный анализ поколения F1 популяций  

показал, что ген Rуsto в гибриде 99-10-1 и ген 

Rуadg в гибриде 135-5-2005 находятся в сим-

плексном аллельном состоянии (Rrrr). Согласно 

критерию χ2 (хи-квадрат), полученное соотно-

шение генотипов с присутствием/отсутствием 

молекулярных маркеров Ry-генов в популяциях 

наиболее точно соответствует теоретически 

ожидаемому хроматидному расщеплению 0,86:1 

(при N = 1, P = 0,5-0,9) (табл. 2). Хроматидное 

расщепление характерно для Ry-генов, поскольку 

известно, что Ry-гены (хотя они расположены 

на разных хромосомах) достаточно удалены от 

центромеры (расположены дистально от неё). 

Поэтому между Ry-геном и центромерой до-

вольно часто происходит кроссинговер. Так, 

при хроматидном расщеплении соотношение 

генотипов незначительно сдвигается в сторону 

рецессивных форм. Симплексная форма Rrrr  

в результате хроматидного расщепления, вместо 

гамет RR + rr (1:1), формирует три типа гамет 

в отношении RR:12Rr:15rr. В нашем случае 

наблюдается небольшое увеличение числа 

(на 6-9) генотипов с отсутствием молекулярных 

маркеров [6, 21]. 

В результате сравнения данных фитопа-

тологического и молекулярного анализов уста-

новлено, что уровень корреляции между фено-

типической устойчивостью и наличием марке-

ров RYSC3, M45 и М6 гена Ryadg составил 

76 % (68 совпадений из 90); между феноти-

пической устойчивостью и наличием маркера 

YES3-3A гена Rysto – 79 % (88 совпадений 

из 111). Соответственно обнаружено 24 % 

(22 из 90) несоответствий с результатами  

фитопатологической оценки для маркеров  

RYSC3, М45, М6 гена Ryadg и 21 % (23 из 111) 

несоответствий для маркера YES3-3 гена Rysto. 

Коэффициент корреляции для YES3-3-маркера 

составил 0,64, а для маркеров RYSC3, М45, 

М6 – 0,54 (табл. 3).   

Маркеры RYSC3, М45, М6 отсутство-

вали в 20 гибридах, а маркер YES3-3A – в 22, 

которые согласно результатам фитопатологи-

ческого тестирования обладали устойчивостью 

к YВК. В то же время в потомстве клона 135-5-

2005 маркеры RYSC3, М6 и М45 детектиро-

ваны у четырех из 33, а в потомстве клона 

99-10-1 маркер YES3-3A детектирован у одного 

из 42 восприимчивых к YВК гибридов. Уста-

новлено совместное присутствие маркеров 

RYSC3, М6 и М45 во всех гибридах в потом-

стве клона 135-5-2005. Однако результаты ряда 

зарубежных исследований указывают на 

недостаточно высокий уровень сцепления 

между маркерами RYSC3, М6 и М45 [6, 11].  
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Таблица 2 − Результаты расщепления генотипов по присутствию/отсутствию маркеров Ry-генов в поколении 

F1 гибридных популяций картофеля /  

Table 2 − Results of segregation of genotypes by presence/absence of diagnostic markers of Ry genes in the F1 

generation of hybrid populations of potato 
 

Популяция /   

Population 
N 

Mаркер / 

Marker 

Отношение устойчивых форм к неустойчивым /  

The ratio of resistant to susceptible 

χ2 P теоретически 

ожидаемое / heoreti-

cally expected ratio 

наблюдаeмое /  

observed ratio 

кратное / 

multiple 

2107 (99-10-1 х 

Русский сувенир) / 

2107 (99-10-1 х 

Russkiy souvenir) 

111 YES3-3A 51:60  48:63 0,86:1 0,16 0,5-0,75 

2132 (135-5-2005 х 

Бриз) / 2132 

(135-5-2005 х Briz) 

90 

RYSC3 42:48 43:47  0,86:1 0,02 0,9 

М45 42:48 43:47  0,86:1 0,02 0,9 

М6 42:58 43:47  0,86:1 0,02 0,9 
 

Примечания: N – количество генотипов, оцененных в потомстве F1; χ2 – критерий хи-квадрат; Р – вероятность значения χ2 /  

Notes: N ‒ is the number of evaluated genotypes in F1 progeny; χ2 ‒ is the chi-square test; Р ‒ is the probability of the value χ2  

 
Таблица 3 − Свод результатов молекулярного и фитопатологического анализов для  определения 

корреляции «маркер-признак» / 

Table 3 − Summary of the results of molecular and phytopathological analyses for determining the "marker- 

trait" correlation  
 

Популяция /  

Population 

Наличие 

ДНК-маркера / 

Presence of DNA marker  

Устойчивость по фенотипу / 

Phenotypic resistant 
r 

Процент 

совпадений / 

Matching  

percentage  
R S 

всего /  

total 

2107 (99-10-1 х 

Русский сувенир) /  

2107 (99-10-1 х 

Russkiy souvenir) 

YES3-3A 

+ 47 1 48 

0,64 79 - 22 41 63 

Всего /  

Total 
69 42 111 

2132 (135-5-2005 х 

Бриз) /  

2132 (135-5-2005 х 

Briz) 

RYSC3 

+ 39 4 43 

0,54 76 - 18 29 47 

Всего /  

Total 
57 33 90 

М45 

+ 39 4 43 

0,54 76 - 18 29 47 

Всего /  

Total 
57 33 90 

M6 

+ 39 4 43 

0,54 76 

- 18 29 47 

Всего /  

Total 
57 33 90 

- 2 6 8 

Всего /  

Total 
6 6 12 

 

Примечания: R – устойчивые генотипы; S – восприимчивые генотипы; r ‒ коэффициент корреляции /  

Notes: R – resistant genotypes; S – susceptible genotypes; r ‒ correlation coefficient 
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Случаи несоответствия «маркер-признак» 

можно объяснить ошибками в интерпретации 

результатов, возникающими при проведении 

фитопатологического тестирования, а также 

ИФА- и ПЦР-анализов [13]. Несмотря на то, 

что фитопатологическая оценка проводится 

в течение нескольких лет, она может быть не 

вполне объективной, если в процессе зараже-

ния был использован недостаточно жесткий 

инфекционный фон. Случаи несоответствия 

«маркер-признак» могут быть также связаны 

с рекомбинацией между маркером и Ry-геном. 

Рекомбинация между используемыми в иссле-

довании маркерами и Ry-генами возможна, 

поскольку мы имеем дело с «фланкирую-

щими» маркерами. Маркеры, недостаточно 

тесно сцепленные (ассоциированные) с функ-

циональными генами, располагаются не внутри 

нуклеотидной последовательности гена, а 

фланкируют ген по бокам. Так, маркер RYSC3 

расположен в ADG2 фрагменте, а не внутри 

последовательности гена Ryadg. ADG2 является 

последовательностью гена Y-1, который ко-сег-

регирует с геном Ryadg, но не обеспечивает 

устойчивость к YВК [13]. Маркер YES3-3A  

в результате рекомбинации вероятно будет 

находиться приблизительно в 1 сM от гена 

Rysto. Такое событие может произойти в 1 % 

случаев скрещиваний устойчивой формы от  

S. stoloniferum с восприимчивым родителем 

[1, 6]. Несущественные отклонения в наблю-

даемом соотношении генотипов по маркерам 

(табл. 2) также могут быть связаны с рекомби-

нацией [6, 21].  

Диагностическая ценность ДНК-маркеров 

зависит и от точности идентификации нужного 

фенотипа по его генотипу. Для практической 

селекции отнести восприимчивые к YВК 

гибриды к категории устойчивых является 

более серьезной ошибкой, нежели, чем выбра-

ковка устойчивого материала как восприим-

чивого [13]. В то же время при создании сортов 

картофеля ценен любой уникальный генотип, 

поскольку устойчивость является лишь прио-

ритетным, но не главным качеством сорта. 

Важно отметить, что расщепление «устой-

чивых» и «восприимчивых» к YВК генотипов 

в поколении F1 популяций 2107 (09-10-1 х 

Русский сувенир) и 2132 (135-5-2005 х Бриз), 

полученное в результате фитопатологической 

оценки, не совпадает с расщеплением гено-

типов по молекулярным маркерам. Согласно 

результатам фитопатологического тестирования, 

наблюдаемое расщепление соответствует рас-

щеплению 5:3, которое теоретически возможно 

в потомстве от скрещивания форм гетерози-

готных по двум генам и при комплементарном 

взаимодействии генов. Тогда как в результате 

молекулярно-генетического анализа наблю-

дается расщепление, характерное для случаев, 

когда устойчивость контролируется одним 

Ry-геном, находящимся в симплексном аллель-

ном состоянии (Rrrr). Такие разногласия в 

результатах молекулярного и фитопатологиче-

ского анализов, вероятно, можно объяснить 

наличием у исходных родительских форм не 

только ранее обнаруженных Ry-генов, но и 

неидентифицированных ранее Ry-генов, а 

также Ny-генов сверхчувствительности. Доно-

рами Ny- и неидентифицированных ранее 

Ry-генов могут быть не только межвидовые 

гибриды – 99-10-1, 135-5-2005, но и сорта Бриз 

и Русский сувенир, которые, по данным ориги-

наторов, обладают устойчивостью к вирусным 

болезням. Известно, что в происхождении сорта 

Русский сувенир, участвует S. chacoense f. Gar-

ciae K2727 (ВИР), характеризующийся сверх-

чувствительностью к YВК.  

При механической инокуляции YВК не 

всегда удается различить фенотипическое  

проявление генов крайней устойчивости и 

генов сверхчувствительности. С возможным 

вкладом в устойчивость Ny- и других Ry-генов 

также связано наличие большого (14 из 90 и 

21 из 111) количества устойчивых генотипов 

с отсутствием маркеров в поколении F1 попу-

ляций 2107 и 2132, что сказалось на значении 

коэффициентов корреляции и уровне ассоци-

ации «маркер-признак» (табл. 3). Поэтому для 

получения более объективной оценки прогно-

стических способностей маркеров Ry-генов 

необходим параллельный скрининг популяций 

2107 и 2132 на наличие Ny-генов. 

Заключение. Расщепление по фенотипу 

показало, что устойчивость к YВК у исходных 

родительских форм, от которых получены 

популяции картофеля, обусловлена не только 

ранее обнаруженными Ry-генами. Поэтому  

невозможно объективно оценить уровень кор-

реляции «маркер-признак», поскольку случаи 

«ложноотрицательных» (отсутствие маркеров 

в устойчивых генотипах) результатов иссле-

дований могут быть связаны с действием 

неидентифицированных ранее Ry-генов, а также 

Ny-генов сверхчувствительности. 
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В то же время наличие случаев «ложно-

положительных» результатов исследования (т. е. 

присутствие молекулярных маркеров в воспри-

имчивых генотипах) подтверждает недоста-

точную эффективность маркеров M45, RYSC3, 

M6, YES3-3A для селекции картофеля на 

устойчивость к YВК. Однако RYSC3, M6, М45 

и YES3-3A могут быть использованы как аль-

тернатива SNP-маркерам в качестве недорого и 

простого инструмента отбора генотипов на 

устойчивость к YВК и для пирамидиро-вания 

Ry-генов в селекционных клонах картофеля. 

Также необходим поиск эффективных марке-

ров Ny-генов. 
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