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Большинство сортов яблони имеют гаметофитную самонесовместимость и не способны к само-
оплодотворению. Сорта с одним общим S-аллелем обладают пониженной совместимостью и не достигают 
своей потенциальной урожайности, если их высаживают поблизости. Полная совместимость сортов про-
исходит, когда оба S-аллеля между родителями различаются. При скрещивании генотипов яблони с полной 
совместимостью все пыльцевые зерна одного растения способны опылить другое растение. Информация 
о перекрестной совместимости сортов необходима при подборе родительских форм в селекционных про-
граммах и для подбора опылителей в коммерческих садах. В сортах яблони зарубежной селекции из аллелей 
S-локуса, кодирующих другую S-РНКазу, наиболее распространенным аллелем является S3 (16,9%), за ним сле-
дуют S7 (12,3%), S1 и S2 (по 10,8%), S5 (8,7%), S9 (5,6%), S10 (5,4%), S24 и S28 (по 4,9%), S20 (3,1%), S25 (2,6%). В России 
генотипирование сортов яблони проводится по ограниченному количеству аллелей S-локуса. Самым рас-
пространенным аллелем S-локуса среди генотипов яблони российской селекции с полностью установленным 
аллельным составом является S10 (26,8%), за ним следуют S3 (23,2%), S7 (16,1%), S2 (14,3%), S5 и S9 (по 8,9%). 
Для выявления полного аллельного статуса S-локуса сортов яблони отечественной селекции, установления 
перекрестной совместимости и лучших опылителей дополнительно необходимо проведение ПЦР-анализа по 
другим S-аллелям, особенно по аллелям S1, S20, S22, S23, S24, S25 и S28. В статье проведена оценка 195 генотипов 
яблони зарубежной селекции и 58 генотипов российской селекции по их S-аллельному составу для предостав-
ления селекционерам и производителям яблок информации о несовместимости между сортами. Приведена 
характеристика ДНК-маркеров, нуклеотидная последовательность праймеров, размеры целевых фрагмен-
тов ПЦР-продукта для обнаружения у яблони наиболее распространенных аллелей S-гена, разработки про-
грамм гибридизации и улучшения эффективности перекрестного опыления.

Введение
Яблоня (Malus×domestica Borkh.) является 

экономически важной культурой во многих ре-
гионах с умеренным климатом по всему миру. 
Плоды яблони незаменимы в питании человека, 
так как содержат много полезных для человека 
питательных и биологически активных природ-
ных веществ антиоксидантного действия, повы-
шающих устойчивость организма к неблагопри-
ятным факторам внешней среды [1].

Урожайность и качество плодов яблони 
во многом зависят от опыления цветков перед 
началом оплодотворения. Большая часть сортов 
яблони, формируя обоеполые цветки и имея 
функционирующую мужскую часть (тычинки) 
и женскую часть (пестик), не способна к само-
оплодотворению. При распускании цветков, 
растрескивании пыльников и попадании пыль-
цевого зерна на рыльце собственного пестика 
оно прорастает, но вскоре останавливает рост, 
и пыльцевые трубки погибают, не достигнув 

зародышевого мешка. Это связано с тем, что в 
пыльце (пыльцевых трубках) и тканях пестика 
цветков активны одни и те же гены самонесов-
местимости, продукты взаимодействия которых 
приводят к остановке роста пыльцевых трубок 
и их разрушению [2]. Растения, неспособные к 
самооплодотворению в результате подавления 
роста собственных пыльцевых трубок в тканях 
пестиков, называют самонесовместимыми.

Реакция несовместимости проявляется 
в пестике, диплоидная часть которого контро-
лируется генотипом материнского растения, 
определяется генотипом пыльцевого зерна и 
контролируется геном несовместимости S (self-
incompatibility), представленным нескольки-
ми десятками аллелей. Каждый аллель имеет 
свой порядковый номер по мере их открытия и 
обозначается индексами S1, S2, S3 и т.д. Ученые 
университета штата Вашингтон и университета 
Миннесоты [3] в 2020 году охарактеризовали 
новую S-РНКазу аллель яблони цветущей Malus 
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«Doubloons», назвали её S59 и сообщают об ал-
лель-специфичном методе ПЦР для обнаруже-
ния этого аллеля из геномной ДНК.

Клетки диплоидной ткани пестика цвет-
ка яблони всегда имеют два аллеля, в каждом 
пыльцевом зерне представлен лишь один из 
этих аллелей. Если в генотипе пестика есть тот 
аллель, что и генотипе пыльцевого зерна, то 
развитие пыльцевой трубки подавляется. Сорта 
яблони, которые имеют один общий S-аллель, 
обладают пониженной совместимостью и не 
достигают своей потенциальной урожайности, 
если их высаживают поблизости вместе с дру-
гими сортами [4]. При скрещивании генотипов 
яблони с полной совместимостью все пыльце-
вые зерна одного растения способны опылить 
другое растение. 

Самонесовместимость, контролируя пере-
крестное опыление у растений, предотвращает 
негативные последствия, возникающие в потом-
ствах родственных скрещиваний. Все потомки в 
скрещивании по генам самонесовместимости 
являются гетерозиготными, что позволяет под-
держивать эффект гетерозиса на определенном 
уровне, позволяя растениям лучше адаптиро-
ваться к меняющимся условиям внешней сре-
ды. Информация об аллельном составе S-локуса 
нужна при закладке садовых плантаций может 
быть использована для оценки генетического 
разнообразия в коллекциях зародышевой плаз-
мы, идентификации сортов яблони и определе-
ния их происхождения [5].

Генотипирование сортов яблони по алле-
лям S-локуса

Знание S-генотипа сортов очень важно 
как для селекционеров, так и для производи-
телей яблок, чтобы планировать совместимые 
скрещивания и комбинации сортов. В селекци-
онной работе от подбора родительских пар и их 
совместимости зависит успешность гибридиза-
ции и количество полученных гибридных форм. 
При генотипировании 432 генотипов яблони из 
коллекции сортов датской селекции (334 сорта) 
и других европейских сортов B. Larsen et al [6] 
идентифицировали 25 S-аллелей. Отмечено, что 
наиболее распространенными аллелями дат-
ских сортов являются S1, S3 и S7, которые присут-
ствуют более чем в 25% сортов. В сортах яблони 
смешанного международного происхождения 
чаще всего встречается аллель S3 (35%), за кото-
рым следуют S1, S5 и S9 (все более 25%). На ос-
нове частоты аллелей S-РНКазы среди датских 
сортов яблони выделены три группы: общие ал-
лели S1, S3 и S7 (> 27% сортов), за которыми сле-

дуют S2, S4, S5, S6, S8, S9, S10, S11, S16b, S20, S24, S28, S33
(6-12%) и редкие аллели S16с, S21, S23, S25, S26, S31, 
S34, S36, S40 (< 3%).

Для предоставления производителям 
яблок и селекционерам информации о несо-
вместимости между сортами H. Nybom et al. [7, 
8] исследовали S-аллельный состав 104 сортов 
яблони, выращиваемых в основном в Северной 
Европе. Выявлено, что в анализируемом наборе 
сортов яблони самым распространенным алле-
лем был S7 (18%), за ним следовали S3 (17%), S5
(14%), S1 и S2 (по 11%). В коллекции из 23 устойчи-
вых к парше сортов яблони преобладала аллель 
S3 (30%). Это позволяет предположить, что при 
выращивании иммунных к парше сортов яблони 
перекрестная совместимость может быть про-
блемой, особенно в органических садах. 

Результаты S-генотипирования сортов 
яблони Карпатского бассейна свидетельствуют, 
что наиболее частыми являются S3 и S7 аллели 
[9]. Среди европейских, американских и япон-
ских сортов W. Broothaerts et al. [10] также об-
наружили, что самым распространенным ал-
лелем является S3, далее следуют S2 и S9. R. S. 
Dreesen et al. [11] методом ПЦР-анализа опре-
делили генотип S-РНКазы 140 сортов домашней 
(Malus domestica), 196 деревьев яблони дикой 
(Malus sylvestris) и 27 гибридов M. sylvestris 
× M. domestica. Аллельное богатство S-РНКаз 
у M. Sylvestris было намного выше, чем у M. 
domestica, что указывает на негативное влияние 
одомашнивания на S-РНКазное разнообразие. 
Неоднородность аллельного распределения 
S-РНКазы значительно выше у яблони домаш-
ней, чем у яблони дикой. Наиболее распростра-
ненным аллелем является S3, за ним следуют S1
и S5. 

P. De Franceschi et al. [12] считают, что на-
личие в генотипе яблони аллелей S2, S3 и S5 связа-
но с устойчивостью к парше (Venturia inaequalis). 
По-видимому, ни один из этих S-аллелей не свя-
зан с геном вертикальной устойчивости против 
парши яблони (Vf/Rvi6), но каким-то образом 
они связаны с разными уровнями устойчивости, 
близкими к генам, незначительно влияющими 
на горизонтальную устойчивость. Косвенный 
отбор по этим аллелям может выполняться се-
лекционерами, и большинство родителей, ис-
пользуемых для создания устойчивых к парше 
растений, имеют, по крайней мере, один из этих 
аллелей (S2, S3 и S5), что объясняет их более вы-
сокую частоту в элитных генотипах растений. 
Авторы также отмечают, что наличие в генотипе 
яблони аллелей S-РНКазы S10 и S41 тесно связа-
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но с присутствием гена устойчивости к парше 
Rvi5 (Vm). Следовательно, S-генотип культурных 
сортов, используемых в качестве родительских, 
может существенно влиять на частоту наследо-
вания сеянцев геном устойчивости, что может 
быть использовано для повышения эффектив-
ности программ селекции, направленных на пи-
рамидирование генов устойчивости к парше.

Цель исследования - провести оценку со-
ртов яблони зарубежной и российской селекции 
по их S-аллельному составу, чтобы предоставить 
селекционерам и производителям яблок ин-
формацию о несовместимости между сортами.

Материалы и методы исследований
Для создания новых сортов яблони 

(Malus×domestica Borkh.) классическими ме-
тодами селекции требуется от 15 до 20 лет ис-
следований. Процесс начинается с выбора ис-
ходных родительских сортов и форм с интере-
сующими морфологическими, биологическими 
и хозяйственными признаками, которые затем 
скрещиваются для создания новых сортов [13]. 
Возможные родительские комбинации могут 
быть ограничены системой гаметофитной са-
монесовместимости (GSI), присутствующей у 
яблони [14] и характеризующей неспособность 
производить зиготы после самоопыления или 
опыления среди генотипов, имеющих общие 
S-аллели [15].

Наличие S-аллелей традиционно опреде-
ляется косвенно путем опыления и тестов роста 
пыльцевых трубок. Однако результаты опреде-
лений по данной методике во многом зависят от 
факторов окружающей среды, что для обеспе-
чения надежности идентификации S-аллелей 
требует повторения исследований в годы с 
разными погодными условиями [16]. Использо-
вание генетических маркеров для идентифика-
ции S-аллелей таких, как аллель-специфические 
праймеры позволяет получить информацию об 
их распределении среди генотипов яблони и 
планировать селекционерам скрещивания меж-
ду совместимыми генотипами.

Объектами исследования являются 195 
сортов яблони зарубежной селекции и 58 со-
ртов российской селекции. Характеристика ДНК-
маркеров, нуклеотидная последовательность 
праймеров и размеры целевых фрагментов 
ПЦР-продукта для обнаружения у яблони наи-
более распространенных аллелей S-гена (гена 
самонесовместимости) и разработки программ 
гибридизации и улучшения эффективности пе-
рекрестного опыления приведены в таблице 1. 
Последовательности рассматриваемых генов 

S-РНКазы (S) Malus domestica имеются в Генбан-
ке и доступны под номерами присоединения 
EU427454.1 (S1), MG598488.1 (S2), MG598489.1 
(S3), MG598491.1 (S5), MG598493.1 (S7), 
MG598495.1 (S9), MG598496.1 (S10), MG598500.1 
(S20), AF327222.1 (S22), MG598501.1 (S23), 
MG598502.1 (S24), MG598503.1 (S25), MG598505.1 
(S28).

Реакционная смесь для ПЦР объемом 
15 мкл содержит: 20 нг геномной ДНК, 1,5 мМ 
dNTPs, 2,5 мМ MgCl2, 10 пM каждого праймера 
(прямой и обратный), 1 ед. Taq-полимеразы и 
2,5 мМ 10х Taq-буфера (+(NH4)2SO4, -KCL). Ам-
плификацию проводят в термоциклере T100 
производства фирмы «BIO-RAD» (США). Пара-
метры циклов амплификации: 3 минуты при 
94°C, 30 циклов при 94°C в течение 1 мин, отжиг 
при 55-62°C (в зависимости от характеристик 
праймера) в течение 1 мин и 72°C в течение 1 
мин с последующим заключительным этапом 
удлинения (72°C в течение 7 мин). Разделение 
ПЦР-продуктов маркеров осуществляется мето-
дом электрофореза в 2% агарозном геле. Для 
визуализации ДНК в гель добавляют раствор 
бромистого этидия до конечной концентрации 
0,005%. Напряженность электрического поля 
при электрофорезе составляет 3,9-4,5 В/см. По-
сле электрофореза гели анализируют в ультра-
фиолетовом свете с использованием трансил-
люминатора. Для определения длины ампли-
фицированных фрагментов используется мар-
кер молекулярной массы Gene Ruler 100 bp DNA 
Ladder (Thermo Fisher Scientific).

Результаты исследований
Практически все сорта яблони проявляют 

гаметофитную самонесовместимость (GSI). Если 
пыльца имеет ту же S-аллель, что и пестик, то 
развитые пыльцевые трубки распознаются и от-
торгаются специфичной для пестика рибонукле-
азой (S-РНКазой), препятствуя тем самым само-
опылению. S-РНКазы всегда являются продукта-
ми S-локуса в пестике и когда S-аллель пыльцы 
не то же самое, что любой из двух S-аллелей в 
пестике, то S-РНКазы инактивируются, по мень-
шей мере, двух генов. 

Полная совместимость сортов яблони 
происходит, когда оба S-аллеля между роди-
телями различаются, что обеспечивает макси-
мальное завязывание плодов, а значит, более 
эффективное применение удобрений и других 
агротехнических приемов, проводимых при вы-
ращивании яблони.

Для получения информации о перекрест-
ной совместимости сортов и опылителей, кото-
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рая может быть использована при подборе ро-
дительских форм в селекционных программах 
яблони, а также для подбора опылителей в ком-
мерческих садах, нами проанализирован пол-
ный аллельный состав S-локуса 195 сортов зару-
бежной селекции, наиболее распространенных 
в странах Америки, Европы и Азии (табл. 2), а 
также аллельный статус S-локуса 58 генотипов 
яблони российской селекции (табл. 3).

Несмотря на идентификацию из геномной 
ДНК яблони около 60 S-аллелей S-локуса, коди-
рующих другую S-РНКазу, в сортах зарубежной 
селекции чаще всего встречаются аллели S1, S2, 
S3, S5, S7, S9, S10, S20, S22, S23, S24, S25 и S28 (рис. 1), 
которые присутствуют в генотипе 90,0% сортов. 
Отмечено, что в анализируемом сортименте со-
ртов яблони зарубежной селекции с известным 
полным аллельным составом S-локуса наиболее 
распространенным аллелем является S3 (16,9%), 
за ним следуют S7 (12,3%), S1 и S2 (по 10,8%), S5

(8,7%), S9 (5,6%), S10 (5,4%), S24 и S28 (по 4,9%), S20
(3,1%), S25 (2,6%). К аллелям S-РНКазы с частотой 
распространения от 1,0 до 2,0% аллели S4, S8, S16, 
S22, S23, а редкими аллелями с частотой встречае-
мости менее 1,0% являются аллели S6, S11, S17, S19, 
S26, S33, S34, S39, S43, S46, S50, S58.

Наибольшее распространение в генетиче-
ской плазме зарубежных сортов яблони аллелей 
S-гена S1, S2, S3, S5, S7, S9 и S28 связано с использо-
ванием в мировых селекционных программах 
сортов «Брейберн» (S9S24), «Фудзи» (S1S9), «Гала» 
(S2S5), «Голден Делишес» (S2S3), «Гренни Смит» 
(S3S23), «Джонатан» (S7S9), «Ред Делишес» (S9S28), 
«Хани Крисп» (S2S24). Следовательно, несмотря 
на разнообразие S-локусов в коммерческих са-
дах яблони наблюдается относительно неболь-
шое количество S-аллелей, в связи с чем пере-
крестная совместимость может стать проблемой 
в органических хозяйствах интенсивного типа.

В России генотипирование сортов и гибри-

Таблица 1
Характеристика ДНК-маркеров для обнаружения у яблони аллелей S-гена (гена самонесов-

местимости) для разработки программ гибридизации и улучшения эффективности перекрестного 
опыления

Ген Описание 
гена ПЦР-маркер Последовательность праймеров

(прямой и обратный 5’ → 3’)
Размер ПЦР-

продукта, п.н.
Источ-

ник

S1

S-локус включает 
ген S пестика, 
кодирующий 
рибонуклеазу 

(S-РНКазу) и не-
сколько гомо-
логичных SFBB 
(S locus F-box 

brothers) генов 
пыльцы, кодирую-
щих особые белки 

(F-box proteins), 
специфическое 

взаимодействие 
которых при со-

впадении аллель-
ных вариантов 

блокирует прорас-
тание пыльцы на 
рыльце пестика, 
препятствуя тем 
самым самоопы-
лению (17 хромо-

сома).

FTC 168/169
168.F:5’-ATATTGTAAGGCACCGCCATATCAT-3’

530

17

169.R:5’-GGTTCTGTATTGGGGAAGACGCACAA

S2

OWB 
122/123

122.F:5’-GTTCAAACGTGACTTATGCG-3’
449

123.R:5’-GGTTTGGTTCCTTACCATGG-3’

S3 FTC 177/226
177.F:5’-CAAACGATAACAAATCTTAC-3’

500
226.R:5’-TATATGGAAATCACCATTCG-3’

S5 FTC 10/11
10.F:5’-CAAACATGGCACCTGTGGGTCTCC-3’

346
11.R:5’-TAATAATGGATATCATTGGTAGG-3’

S7 FTC 143/144
143.F:5’-ACTCGAATGGACATGACCCAGT-3’

302
144.R:5’-TGTCGTTCATTATTGTGGGATGTC-3’

S9 FTC 154/155
154.F:5’-CAGCCGGCTGTCTGCCACTT-3’

343
155.R:5’-CGGTTCGATCGAGTACGTTG-3’

S10 FTC 12/228
12.F:5’-CCAAACGTACTCAATCGAAG-3’

209
228.R:5’-ATGTCGTCCCGTGTCCTGAATC-3’

S20 FTC 141/142
141.F:5’-АTCАGCCGGCTGTCTGCCACTC-3’

920
142.R:5’-AGCCGTGCTCTTAATACTGAATAC-3’

S22

FTC5
OWB249

FTC5.F:5’-TCCCACAATACAGAACGAGA-3’
274

OWB249.R:5’-CAATCTATGAAATGTGCTCTTG-3’

S23 FTC 222/224
222.F:5’-CAATCGAACCAATCATTTGGT-3’

237
224.R:5’-GGTGTCATATTGTTGGTACTAATG-3’

S24 FTC 231/232
231.F:5’-AAATATTGCAACGCACAGCA-3’

580
232.R:5’-TTGAGAGGATTTCAGAGATG-3’

S25 Sz

Sz.F:5’-TTGTCTTCGTCCACTGTGGG-3’
198

18
Sz.R:5’-GTAACATCCAAGGTTGTGTT-3’

S28 Se

Se.F:5’-AAACGTCTCTGCAATTCTCG-3’
227

Se.R:5’-ATCGTGATCCTTGTGGTGGT-3’
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дов яблони по аллелям S-локуса (гены самоне-
совместимости) начали проводить сравнитель-
но недавно и только по отдельным аллелям, ко-
торые, по мнению российских ученых, наиболее 
представлены в генетической плазме (S2, S3, S5, 
S7, S9, S10, S19). Полный аллельный состав S-локуса 
пока определен у отдельных сортов и гибридов 
яблони отечественной селекции (табл. 3). Са-

мым распространенным аллелем S-локуса сре-
ди 27 анализируемых сортов и гибридов яблони 
российской селекции (рис. 2) с полностью уста-
новленным аллельным составом является S10
(26,8%), за ним следуют S3 (23,2%), S7 (16,1%), S2
(14,3%), S5 и S9 (по 8,9%). Максимальную частоту 
встречаемости аллелей S-гена и перекрестную 
несовместимость (S3S10) имеют сорта «Золотое 

Таблица 2
Полный аллельный состав S-локуса 195 сортов яблони зарубежной селекции

Сорт S-ген Источ-
ник Сорт S-ген Источ-

ник Сорт S-ген Источ-
ник

1 2 3 4 5 6 7 8 9
Ахриста S3S10 8 Алиса S3S5 5 Аннеро S5S7 5
Aромат S5S7 5 Арвидсапле S2S7 5 Аспа S3S5 5
Астракан Гюллен-
крок S3S22 5 Астракан

белый S7S22 8 Астракан красный S3S7 5

Астракан Стор Клар S7S22 5 Альфред 
Жолибуа S1S28 19

Американская 
летняя 

жемчужина
S1S20 22

Арлет S2S7 18 Айдаред S3S7 18 Аббонданза S3S5 19
Айвания S1S25 19 Аг Альма S23S50 19 Аджми S8S23 19
Акеро S1S58 19 Амаду S20S33 19 Аннурка S7S26 19
Апорт Куба S1S50 19 Альпы Отомэ S1S9 20 Акане S7S24 21
Антоновка Памто-
рутка S8S58 19 Белый 

прозрачный S1S5 18 Биргит 
Боннье S2S5 5

Бенироман S3S5 20 Брейберн S9S24 19 Бусиард S1S5 19
Банкрофт S7S25 18 Бойкен S3S16 8 Виста Белла S10S24 24
Бель де
Понтуаз S4S43 11 Бель-Флер Франции S5S19 11 Бабушкино рожде-

ственское яблоко S3S7 8

Ванда S5S7 8 Вярмландс сётапле S4S20 8 Вустер
Пирмейн S2S24 5

Гданьский Кант S2S7 11 Гроссе де Сен-
Клемент S2S3 11 Гронингер Крон S3S5 11

Голдспур S2S3 18 Глостер S4S28 8 Гранат S7S10 8
Герцогиня Ольден-
бургская S3S28 19 Годельев

Хегманс S2S7 19 Граймс
Голден S1S3 18

Голд Раш S2S28 21 Грогиллинг S2S20 8 Гульдборг S3S20 8

Граафаппель S1S46 11 Голден 
Делишес S2S3 18 Голден

Суприм S3S28 21

Гул Ричард S20S24 8 Джеймс Грив S2S8 11 Делькорф S3S10 8
Джонатан S7S9 20 Джулиред S16S24 8 Дискавери S1S24 8

Дурелло Ди Форле S3S50 19 Домо
фаворит S1S5 5 Джозеф 

Эрзельс S1S22 11

Джестер S2S3 18 Де л’Эстр S1S2 19 Иваками S1S7 20
Ингрид Мари S5S43 11 Имбирь Голд S3S28 21 Индо S7S20 22

Июньское ранее S39S46 19 Йонадель S9S28 22 Кортессемс Грий-
ское S10S24 11

Кабарет S3S24 19 Камея S2S28 21 Катарина S1S19 25
Kaтя S5S24 5 Кинсей S2S9 22 Кизаши S2S3 18
Кортланд S5S25 8 Криппс Пинк S2S23 23 Кронпринс S11S28 19

Корт-Пенду Генри S3S5 19 Кесвик 
Кодлин S4S20 19 Королева

Луиза S7S9 8

Киу S1S7 20 Kим S5S25 5 Кент S3S9 21
Красное осеннее 
Йоханнес S3S24 8 Кальвиль

белый S1S7 11 Леди 
Уильямс S7S23 18



107

ВЕ
СТ

НИ
К

Ул
ья

но
вс

ко
й 

го
су

да
рс

тв
ен

но
й

се
ль

ск
ох

оз
яй

ст
ве

нн
ой

 а
ка

де
м

ии

летнее», «Каскад», «Маяк станичный», «Родни-
чок», «Фрегат», «Казачка кубанская», «Имрус», 
«Талисман».

У 31 сорта яблони российской селекции 
и стран СНГ, у которых идентифицирован один 
S-аллель из двух, на 17 хромосоме рассматрива-
емых генотипов преобладают гены S2 (32,2%), S10
(19,4%), S3 и S5 (по 16,1%).

Для выявления полного аллельного ста-
туса S-локуса данных генотипов, установления 

перекрестной совместимости и лучших опыли-
телей дополнительно необходимо проведение 
ПЦР-анализа по другим S-аллелям, особенно по 
аллелям S1, S20, S22, S23, S24, S25 и S28. 

Заключение
При скрещивании генотипов яблони с 

полной совместимостью все пыльцевые зерна 
одного растения способны опылить другое рас-
тение. Информация о перекрестной совмести-
мости сортов необходима при подборе роди-

Продолжение таблицы 2
1 2 3 4 5 6 7 8 9

Корей S3S28 21 Клеменс S3S20 11 Ландскрона S5S7 5
Линда S1S7 8 Лобо S10S22 8 Лоди S1S28 18
Макинтош S10S25 24 Мантет S7S25 8 Мейпоул S10S16 8
Mио S2S7 5 Мела Роза S3S25 19 Мела Роцца S3S6 19
Мейголд S2S3 18 Мэлсокер S3S5 5 Мелроуз S9S28 22
Мальмбергс гил-
линг S1S16 8 Молис 

Делишес S3S7 18 Малина 
Головоус S3S20 19

Макун S3S25 19 Майкки S10S17 19 Мурасаки S9S28 22
Мегуми S2S9 22 Нанна S2S24 8 Нацука S3S7 18
Небута S3S9 21 Озарк Голд S3S28 18 Орин S2S7 20

Онтарио S1S8 11 Орани S3S7 5 Окна
Лёкэппле S3S16 5

Оранжевый Пиппин 
Кокса S5S9 22 Окна Вита Винтер-

гиллинг S2S3 5 Помона
Кокса S1S5 8

Прима S2S10 8 Папировка S1S5 19 Патте де Лу S1S2 19
Пепино Жауне S1S3 19 Президент Рулен S5S24 19 Принцесса S3S5 25
Присцилла S7S10 19 Ред Делишес S9S28 22 Рингстад S1S20 5
Ранний 
Макинтош S10S25 18 Ранний 

Кортленд S5S28 18 Раллы 
Джанет S1S2 20

Рубинола S2S3 8 Рубинстеп S2S4 8 Редголд S2S9 18
Ренет
Дюбуа S3S11 19 Ренет

Дюкен S3S43 11 Ренет
Клошар S3S4 19

Ренет 
Вуурвельд S1S3 11 Рамбур д’Ивер S5S23 11 Ренет де турне S2S7 11

Райское S1S10 11 Раду S19S34 11 Раллс Джанет S1S2 24
Рёка Но 
Кисецу S1S9 20 Регент S3S10 18 Сансе S5S7 20

Синсейское S3S5 21 Сэншу S1S7 22 Сванеторп S10S28 8
Сильвия S3S24 5 Сондерсков S10S33 19 Спэссеруд S1S7 5
Стенбок S3S22 8 Суйслепское S2S24 8 Сэрсё S1S7 5
Секаи Ити S3S9 22 Спихон S3S7 21 Спенсер S2S10 24
Toyo S5S28 21 Топаз S2S5 8 Трогста S22S28 8
Уорчестер Пирмейн S24S25 19 Уэлси S3S9 8 Умедзава S1S3 22
Фрисландский 
Ренет S3S46 11 Фихольмс Рибстон S7S10 8 Фукутами S2S9 22

Фудзи S1S9 18 Филиппа S7S24 8 Хани Крисп S2S24 21
Хацуаки S3S9 22 Ходске S2S10 19 Химэками S7S9 20
Хорей S2S3 22 Хондекоп S1S11 11 Цугару S3S7 24
Чарламовский S3S28 8 Челлини S10S22 8 Шинано Дольче S2S7 20
Шинано Свит S1S7 20 Штурмер Пиппин S2S24 18 Шервирц S1S3 11
Эйн Шемер S3S5 18 Элизе S5S7 8 Эльстар S3S5 8
Эльдретт
Дуваппле S7S10 8 Яблоко Фихольма S1S7 8 Яблоко

Жанна S1S8 11

Яблоко Эрика S2S7 8 Янтарное S8S26 19 Юбилейное S3S20 18
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Таблица 3
Аллельный статус S-локуса генотипов яблони российской селекции и стран СНГ

Сорт S-ген Источ-
ник Сорт S-ген Источ-

ник Сорт S-ген Источ-
ник

Полный аллельный состав S-локуса
Аленушкино S5S10 26 Болотовское S2S3 26 Валюта S5S9 30
Золотое 
летнее S3S10 27 Зефир S5S7 29 Имрус S3S10 26

Кубанское багряное S3S9 26 Казачка 
кубанская S3S10 27 Красный 

янтарь S2S7 27

Каскад S3S10 28 Красуля S7S9 28 Корей S2S10 27
Маяк 
станичный S3S10 27 Орловское Полесье S7S9 26 Рассвет S2S7 27

Родничок S3S10 29 Старт S5S7 26 Солнышко S3S7 27

Союз S2S7
S10

27 Строевское S2S3 26 Талисман S3S10 29

Талида S2S10 27 Успенское S2S3 30 Чародейка S9S10 28
Фрегат S3S10 30 Юбиляр S5S10S19 26 Юбилей Москвы S7S10 29

Частичный аллельный состав S-локуса
Антоновка обыкно-
венная S2S? 30 Афродита S10S? 27 Белорусское слад-

кое S9S? 30

Благовест S10S? 30 Былина S3S? 30 Василиса S10S? 27
Гейзер S3S? 30 Дин Арт S7S? 27 Екатеринодарское S10S? 27
Желтое
румяное S2S? 31 Желтогибридное S2S? 31 Жигулёвское S3S? 30

Зимнее утро S7S? 27 Имант S3S? 30 Кармен S2S? 27
Кандиль 
орловский S9S? 30 Любава S10S? 27 Ноктюрн S2S? 27

Орфей S5S? 26 Осеннее утро S7S? 29 Персиковое S2S? 26
Памяти Нестерова S5S? 30 Память Москвы S2S? 29 Спартак S2S? 31
Стела S5S? 30 Стрела S5S? 30 Свежесть S3S? 26
Славянин S10S? 26 Темно-вишневое S2S? 31 Тайна S2S? 27
Фея S5S? 29

Рис. 1 - Частота встречаемости аллелей S-гена (гены самонесовместимости) в сортах яблони 
зарубежной селекции, %
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тельских форм в селекционных программах и 
для подбора опылителей в коммерческих садах. 
В сортах яблони зарубежной селекции из ал-
лелей S-локуса, кодирующих другую S-РНКазу, 
наиболее распространенным аллелем является 
S3 (16,9%), за ним следуют S7 (12,3%), S1 и S2 (по 
10,8%), S5 (8,7%), S9 (5,6%), S10 (5,4%), S24 и S28 (по 
4,9%), S20 (3,1%), S25 (2,6%). В России генотипиро-
вание сортов яблони проводится по ограничен-
ному количеству аллелей S-локуса. Самым рас-
пространенным аллелем S-локуса среди гено-
типов яблони российской селекции с полностью 
установленным аллельным составом является 
S10 (26,8%), за ним следуют S3 (23,2%), S7 (16,1%), 
S2 (14,3%), S5 и S9 (по 8,9%). Для выявления пол-
ного аллельного статуса S-локуса сортов яблони 
отечественной селекции, установления пере-
крестной совместимости и лучших опылителей 
дополнительно необходимо проведение ПЦР 
- анализа по другим S-аллелям, особенно по ал-
лелям S1, S20, S22, S23, S24, S25 и S28.
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GENOTYPING OF RUSSIAN AND FOREIGN APPLE VARIETIES BY ALLELS OF S-LOCUS (GENES OF SELF-
INCOMPATIBILITY)

Dulov M.I.
State Budgetary Institution of Samara Region “Research Institute of Horticulture and Medicinal Plants” Zhigulevskiye Sady “

443072, Samara region, Samara, settlement of the experimental gardening 
station, 18 km; Tel. 89179549450, e-mail: dulov-tehfak@mail.ru

Key words: apple tree, cultivars, genotyping, self-incompatibility, S-locus, S-RNase, molecular markers.
Most apple varieties have gametophytic self-incompatibility and are not capable of self-fertilization. Cultivars with one common S allele have reduced 

compatibility and do not reach their yield potential when planted nearby. Full variety compatibility occurs when both S alleles are different in parents. When 
crossing apple genotypes with full compatibility, all pollen grains of one plant are able to pollinate another plant. Information on the cross-compatibility of varieties 
is essential when selecting parental forms in selection programs and for matching pollinators in commercial gardens. As for apple varieties of foreign selection from 
S-locus alleles encoding another S-RNase, the most common allele is S3 (16.9%), followed by S7 (12.3%), S1 and S2 (10.8% each), S5 (8.7%), S9 (5.6%), S10 (5.4%), 
S24 and S28 (4.9% each), S20 (3.1%), S25 (2.6% ). In Russia, genotyping of apple varieties is carried out for a limited number of S-locus alleles. The most widespread 
allele of S locus among the genotypes of apple trees of the Russian selection with a fully established allelic composition is S10 (26.8%), followed by S3 (23.2%), S7 
(16.1%), S2 (14.3% ), S5 and S9 (8.9% each). To identify full allelic S-locus status of apple varieties of domestic selection, to establish cross-compatibility and the 
best pollinators, it is necessary to carry out additional PCR analysis for other S-alleles, especially for the following alleles S1, S20, S22, S23, S24, S25 and S28. The 
article assesses 195 foreign apple genotypes and 58 Russian genotypes according to their S-allelic composition in order to provide selectors and apple producers 
with information on incompatibility among varieties. Characteristics of DNA markers, the nucleotide sequence of the primers, the sizes of the target fragments 
of the PCR product for detection of the most common S-gene alleles in the apple tree, the development of hybridization programs and efficiency improvement of 
cross-pollination are presented.
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