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Парша яблони, вызываемая аскомицетом Venturia inaequalis (Cooke) G. Winter, — одно из 
самых вредоносных заболеваний этой культуры, приводящее во всем мире к значительным эконо-
мическим потерям урожая яблок. Северо-Кавказский регион относится к зоне с климатическими 
условиями, благоприятными для ее распространения. Исследования генетического разнообразия 
возбудителя заболевания необходимо для разработки селекционных программ и систем фитосани-
тарной защиты против патогена. В представляемой работе впервые был изучен SSR-полиморфизм 
популяций фитопатогена V. inaequalis, сформировавшихся в агрофитоценозах, которые различались 
по структуре и были локализованы в географически удаленных точках на территории Краснодар-
ского края и Республики Адыгея (два промышленных сада и коллекция вида Malus orientalis, рас-
положенные в Прикубанской и Предгорной агроэкологических зонах региона). Генетическая гете-
рогенность популяций растения-хозяина в точках отбора существенно различалась: промышленный 
сад — моносортовые насаждения яблони домашней сортов Гала, Ренет Симиренко, Голден Дели-
шес и Чемпион; видовая коллекция яблони восточной — образцы, отобранные в разных частях 
ареала ее природной популяции. В работе использовали восемь SSR маркеров, предложенных раз-
ными авторами для изучения этого патогена: 1аac4f, Viga7/116, Vitc1/2, Vitcca7/P, Vicacg8/42, 
Viga3/z, 1tcla, Vitc2/D. SSR-анализ полученной нами выборки из 36 моноспоровых изолятов по 
изученным маркерам выявил 4 аллеля на локус для 1aac4f, 6 — для Vitc2/D, 10 — для Viga7/116 и 
Vicacg8/42, 11 — для Vitcca7/P и 12 — для Vitc1/2 и 1tcla. По маркеру Viga3/z был обнаружен 
один аллель. Несмотря на то, что по ряду маркеров распространенность обнаруженных аллелей в 
трех изученных субпопуляциях V. inaequalis варьировала, различия по этому показателю были 
недостаточными для дифференциации анализируемых субпопуляций. Результаты выполненной 
UPGMA-кластеризации не отражали взаимосвязи между распределением штаммов и их геогра-
фическим происхождением, что указывает на слабые межпопуляционные различия. Это может 
свидетельствовать о свободном потоке генов между изученными популяциями, обусловленном (в 
силу значительного для естественного переноса спор расстояния) деятельностью человека. Полу-
ченные данные позволили сделать вывод о значительном генетическом разнообразии в исследован-
ной выборке моноспоровых изолятов. Было выявлено более высокое генетическое разнообразие 
популяции V. inaequalis, сформировавшейся на растениях M. orientalis из коллекции генетических 
ресурсов, что свидетельствует о влияние гетерогенности популяции растения-хозяина на генетиче-
ский полиморфизм патогена. Сравнение различий в полиморфизме по некоторым SSR маркерам, 
обнаруженным в представленной работе, с результатами зарубежных ученых, исследовавших поли-
морфизм в европейских популяциях V. inaequalis, позволяет, по нашему мнению, предположить, что 
популяции V. inaequalis в изученном нами регионе генетически отличаются от европейских. 
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Парша яблони, вызываемая аскомицетом Venturia inaequalis (Cooke) 
G. Winter, — одно из самых экономически значимых заболеваний этой 
плодовой культуры, приводящее во всем мире к значительным потерям ее 
урожая (1). В зонах с благоприятными условиями для распространения 
парши (в основном это страны с умеренным климатом, к которым отно-
сится Россия, и в частности Северо-Кавказский регион) в годы эпифито-
тий парша может поражать до 80-100 % плодов восприимчивых сортов (2). 
Высокие требования качества, предъявляемые к продукции, требуют стро-
гого контроля над заболеванием. В настоящее время для этого, как прави-
ло, применяют фунгициды, число обработок которыми достигает на высо-
ковосприимчивых сортах от 17 до 22 за сезон (2). 

В связи с высокой вредоносностью парши большое значение при-
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дается созданию устойчивых сортов. Исследование генетического разно-
образия возбудителя заболевания необходимо для разработки как селекци-
онных программ, так и систем защитных мероприятий против патогена. 
Использование искусственного инфекционного фона для отбора устойчи-
вых форм в гибридном материале позволяет интенсифицировать селекци-
онный процесс. При этом информация о генетическом разнообразии па-
тогена дает возможность формировать наиболее гетерогенный инокулюм, 
что повышает эффективность оценки на устойчивость (3).  

На ранних этапах изучения генетической изменчивости возбудите-
ля использовались морфолого-культуральные характеристики и признаки 
вирулентности (4-9). Однако наиболее эффективным представляется при-
менение ДНК-маркеров, появление которых открыло новую страницу в 
изучении генетического разнообразия V. inaequalis (10). В начале 1990-х го-
дов маркерный анализ V. inaequalis в большинстве случаев основывался на 
трех методах — RFLP (restriction fragment length polymorphism), RAPD 
(random amplification of polymorphic DNA) и анализ ITS-последователь-
ностей (10, 11). По мере развития молекулярно-генетического инструмен-
тария появились более информативные ДНК-маркеры, такие как SSR 
(simple sequence repeats). Они характеризуются высокой специфичностью и 
чувствительностью, относительной простотой в работе и оценке результа-
тов (10). С их использованием выполнен ряд исследований генетического 
разнообразия патогена. Так, группой ученых из Франции, Бельгии и Ки-
тая в масштабном эксперименте было показано, что V. inaequalis возникла 
в Центральной Азии в центре происхождения Malus spp. (12, 13). При этом 
генетическое разнообразие популяций V. inaequalis, найденных на Malus 
sieversii в Центральной Азии, было больше, чем в европейской популяциях 
на Malus ½ domestica и Malus sylvestris (13), и отражало возраст их суще-
ствования. Зависимость генетического разнообразия V. inaequalis от воз-
раста популяции отмечали и другие авторы (14, 15). Во многих популяци-
онных исследованиях этого патогенного гриба была показана высокая 
степень внутрипопуляционного разнообразия и низкая дифференциация 
между популяциями (10, 11, 16, 17). Существование огромных панмикти-
ческих популяций патогена при достаточно скромном потенциале есте-
ственного распространения (15-60 м) (18), объясняется интенсивным по-
током генов, обусловленным деятельностью человека (перемещение зара-
женного посадочного материала и плодов) (10, 13). 

Очевидно, что расширение географических границ, в пределах кото-
рых изучается генетический полиморфизм, будет способствовать уточнению 
представлений о закономерностях, характеризующих внутри- и межпопуля-
ционные генетические взаимосвязи у V. inaequalis. Кроме того, анализ гене-
тического разнообразия патогена в природных и антропогенных экосисте-
мах Северо-Кавказского региона как части ареала вида M. orientalis, даст 
возможность оценить микроэволюционные процессы взаимодействия пато-
гена и растения-хозяина.  На территории России такого рода исследования 
до настоящего времени не проводились.  

Использовав SSR маркеры, мы впервые провели SSR-генотипиро-
вание в географически удаленных популяциях V. inaequalis на Северном 
Кавказе и выявили полиморфизм по ряду маркеров, которые использова-
лись при анализе генетической структуры популяций этого патогена в дру-
гих регионах. Сопоставление полученных нами результатов с данными ли-
тературы позволяет нам предположить, что северокавказская популяция 
этого патогена может генетически отличаться от европейской. 

В задачу работы входил анализ генетического разнообразия изоля-
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тов Venturia inaequalis, отобранных в разных по структуре и локализации 
агрофитоценозах, с использованием SSR маркеров.  

    Методика. Местами сбора образцов Venturia inaequalis (апрель-
май 2015 года) были три географические точки в двух агроэкологических 
зонах Северо-Кавказского региона — Прикубанской (¹ 1, г. Краснодар, 
пос. Водники, ЗАО «ОПХ «Центральное», 2-е отделение) и Предгорной, 
расположенной в Республике Адыгея (¹ 2, Майкопский р-н, пос. Под-
горный, Майкопская опытная станция ВИР, коллекция генетических ре-
сурсов яблони; ¹ 3, станица Абадзехская, Крестьянское хозяйство «Му-
скат»). Выделение моноспоровых изолятов возбудителя из аскоспоровой 
стадии в чистую культуру осуществляли в стерильных условиях по ориги-
нальной методике (19), используя листовой опад с псевдотециями соглас-
но описанным протоколам (20). Подготовку агаризованных сред проводи-
ли согласно стандартным микробиологическим приемам (21, 22). В точках 
¹ 2 и ¹ 3 изоляты получали с разных деревьев одного вида или сорта 
(соответственно M. orientalis и Чемпион), в точке ¹ 1 — с разных сортов 
яблони (Гала, Ренет Симиренко и Голден Делишес). 

ДНК экстрагировали согласно рекомендациям (23). 
При оценки генетического разнообразия использовали микроса-

теллитные ДНК-маркеры 1аac4f (10) и Viga7/116, Vitc1/2, Vitcca7/P, 
Vicacg8/42, Viga3/z, 1tcla, Vitc2/D (24). Смесь для PCR-амплификации 
(25 мкл) содержала 50-70 мкг ДНК, 0,05 мM dNTPs, 0,3 мкM каждого 
праймера; 2,5 мкл 10½ реакционного буфера, 2,5 мM MgCl2, 1 ед. Taq 
ДНК-полимеразы. PCR проводили в амплификаторе Mastercycler gradient 
(«Eppendorf», Германия) по следующей схеме: 5 мин при 95 С (начальная 
денатурация); 10 с при 95 С (денатурация), 30 с при 60 С (отжиг прайме-
ров), 30 с при 72 С (элонгация) (30 циклов); 3 мин при 72 С. Размеры 
амплифицированных фрагментов SSR маркеров определяли на автомати-
ческом генетическом анализаторе ABI prism 3130 («Applied Biosystems», 
США). Полученные данные обрабатывали в программе GeneMapper 4.1 
входящей в программное обеспечение анализатора ABI prism 3130.   

Кластерный анализ выполняли методом UPGMA с использованием 
пакета программ PAST (25). Частоты аллелей рассчитывали в программе 
GenAlEx 6.5 (26), показатель PIC (Polymorphism Information Content) — в 
программе Polymorphism Information Content Calculator (доступна по ссыл-
ке http://w3.georgikon.hu/pic/english/kezi.aspx) (27).  

Результаты. При обследовании было выделено 36 моноспоровых 
изолятов (в пункте ¹ 1 — 20, ¹ 2 — 9 и ¹ 3 – 7). В изученной выборке 
при SSR-генотипировании семь из восьми использованных SSR маркеров 
оказались полиморфными: по ним было обнаружено от 4 до 12 аллелей на 
локус (табл. 1). Маркер Viga3/z, по которому идентифицировали один ал-
лель (99 п.н.), исключили из статистической обработки данных как моно-
морфный. 

1. Полиморфизм SSR маркеров в изученной выборке изолятов Venturia ina-
equalis из разных агроэкологических зон (n = 36, Северо-Кавказский реги-
он, 2015 год) 

Показатель 
SSR маркер 

1aac4f Viga7/116 Vitc1/2 Vitcca7/P Vicacg8/42 1tcla Vitc2/D 
Число аллелей на локус 4 10 12 11 10 12 6 
Диапазон длин фрагментов, п.н. 107-120 138-180 181-220 168-215 203-230 116-167 213-246 
PIC 0,153 0,733 0,733 0,870 0,655 0,854 0,710 
П р и м е ч а н и е. PIC — polymorphism information content. 
 

По маркерам 1aac4f и Vitc2/D отмечали наименьший аллельный 
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полиморфизм. Сравнивая данные о степени SSR полиморфизма, получен-
ные нами и зарубежными авторами, можно отметить как ряд соответ-
ствий, так и противоположные результаты для ряда регионов. Так, в Ве-
ликобритании при использовании четырех SSR маркеров для сравнения 
генетического разнообразия и структуры популяций V. inaequalis в регио-
нах Ворчестершир и Ист Моллинг в выборке из 102 моноспоровых изоля-
тов наибольший полиморфизм (29 аллелей на локус) выявили по SSR 
маркеру Vitc2/D, тогда как по маркерам Vitcca7/P и Vitc1/2 показатель 
был значительно ниже — соответственно 19 и 9 аллелей на локус (14). В 
нашем исследовании (см. табл. 1) маркеры Vitcca7/P и Vitc1/2 можно отне-
сти к наиболее полиморфным. В то же время показатели полиморфизма 
SSR маркеров 1aac4f и 1tcla, выявленного I. Tenzer с соавт. (10) и нами, 
напротив, соответствуют друг другу. Эти исследователи оценивали генетиче-
ское разнообразие в 11 популяциях V. inaequalis из пяти стран Европы — 
Франции, Германии, Италии, Нидерландов и Швейцарии. Согласно их со-
общению, маркер 1tcla, как и в нашей работе, имел один из наиболее вы-
соких показателей аллельного полиморфизма (26 аллелей на локус), при 
этом по маркеру 1aac4f показатель был одним из наиболее низких (4 аллеля 
на локус). Группа исследователей, разработавших 21 SSR маркер для V. ina-
equalis и оценивших их полиморфизм в выборке, включающей 44 моноспо-
ровых изолята из шести стран Европы, для Viga7/116, Vitc1/2, Vitcca7/P и 
Vicacg8/42 идентифицировали соответственно 8, 18, 9 и 11 аллелей на локус 
при среднем показателе 9 аллелей на локус в выборке из 21 маркера (24). 
По этим маркерам в нашем исследовании также был выявлен высокий по-
лиморфизм. В то же время по маркеру Vitc2/D сообщается о наибольшем 
числе аллелей (24 на локус) (24), тогда как в изученных нами популяциях 
он оказался одним из наименее полиморфных (6 аллелей на локус). 

Значительные отличия полиморфизма по некоторым SSR-марке-
рам, выявленного нами в северо-кавказских субпопуляциях V. inaequalis, от 
описанного зарубежными авторами для европейской популяции этого па-
тогена, по нашему мнению, могут указывать на генетические различия 
между северокавказской и европейской популяциями V. inaequalis вслед-
ствие их географической удаленности.  

Для оценки различий между тремя субпопуляциями выполнили 
сравнение частот встречаемости аллелей SSR маркеров в выборках моно-
изолятов (табл. 2). 

2. Частота встречаемости выявленных аллелей по результатам SSR-генотипи-
рования изолятов Venturia inaequalis в трех субпопуляциях патогена из разных 
агроэкологических зон (Северо-Кавказский регион, 2015 год)  

SSR маркер ¹ 1 (n = 20) ¹ 2 (n = 9) ¹ 3 (n = 7) 
1aac4f 107 (0,950); 120 (0,050) 107 (0,778); 109 (0,111); 

112 (0,111) 
107 (1,000) 

Viga7/116 143 (0,025); 164 (0,175); 
166 (0,050); 168 (0,350); 
170 (0,125); 172 (0,075); 
174 (0,125); 180 (0,075) 

138 (0,111); 141 (0,111); 
164 (0,444); 168 (0,333) 

143 (0,143); 164 (0,286); 
168 (0,571) 

Vitc1/2 183 (0,175); 187 (0,025); 
190 (0,100); 192 (0,200); 
193 (0,050); 195 (0,300); 
213 (0,050); 215 (0,100) 

181 (0,111); 190 (0,222); 
192 (0,222); 210 (0,333); 
220 (0,111) 

190 (0,286); 192 (0,286); 
194 (0,429) 

Vitcca7/P 0 (0,050); 168 (0,125); 
194 (0,175); 196 (0,050); 
200 (0,075); 202 (0,250); 
204 (0,050); 210 (0,125); 
215 (0,100) 

170 (0,111); 196 (0,222); 
198 (0,222); 200 (0,111); 
202 (0,111); 204 (0,111); 
215 (0,111) 

194 (0,286); 198 (0,429); 
200 (0,143); 202 (0,143) 

Vicacg8/42 205 (0,025); 210 (0,575); 
212 (0,050); 216 (0,100); 
218 (0,050); 222 (0,100); 
224 (0,050); 228 (0,050) 

203 (0,222); 205 (0,333); 
210 (0,222); 216 (0,111); 
230 (0,111) 

210 (0,857); 216 (0,143) 



174 

 
Продолжение таблицы 2 

1tcla 116 (0,050); 120 (0,175); 
129 (0,050); 131 (0,200); 
135 (0,150); 141 (0,375) 

133 (0,222); 137 (0,111); 
139 (0,111); 143 (0,333); 
145 (0,111); 167 (0,111) 

120 (0,429); 133 (0,286); 
135 (0,286) 

Vitc2/D 213 (0,200); 232 (0,200); 
234 (0,400); 236 (0,150); 
244 (0,050) 

232 (0,667); 234 (0,111); 
236 (0,111); 246 (0,111) 

234 (0,286); 236 (0,714) 

П р и м е ч а н и е. Пункты сбора образцов: ¹ 1 — г. Краснодар, пос. Водники, ЗАО ОПХ «Центральное, 
2-е отделение (Прикубанская агроэкологическая зона); ¹ 2 — Майкопский район, пос. Подгорный, кол-
лекция генетических ресурсов яблони, Майкопская опытная станция ВИР, ¹ 3 — станица Абадзехская, 
Крестьянское хозяйство «Мускат» (Республике Адыгея, Предгорная агроэкологическая зона). Для выяв-
ленных аллелей приведены размеры (п.н.), частота встречаемости указана в скобках. 
 

 

UPGMA-дендрограмма, характеризующая степень генетического сходства между моноспоровы-
ми изолятами Venturia inaequalis из разных агроэкологических зон: ¹ 1 — г. Краснодар, пос. 
Водники, ЗАО ОПХ «Центральное, 2-е отделение (Прикубанская агроэкологическая зона); 
¹ 2 — Майкопский район, пос. Подгорный, коллекция генетических ресурсов яблони, 
Майкопская опытная станция ВИР, ¹ 3 — станица Абадзехская, Крестьянское хозяйство 
«Мускат» (Республике Адыгея, Предгорная агроэкологическая зона) (Северо-Кавказский 
регион, 2015 год). 
 

Наибольшее число аллелей, выявленное в субпопуляции ¹ 1 из 
Прикубанской агроклиматической зоны, обусловлено наибольшим раз-
мером выборки — 20 моноспоровых изолятов. Следует отметить наличие 
аллелей с максимальным значением этого показателя одновременно в двух 
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или трех субпопуляций (аллель 107 п.н. по маркеру 1aac4f, аллель 168 п.н. 
по маркеру Viga7/116 и аллель 210 п.н. по маркеру Vicacg8/42). Этот факт 
может свидетельствовать о невысоких межпопуляционных различиях, не-
смотря на то, что в каждой из выборок выявлялись уникальные аллели, 
которые в большинстве случаев встречались с невысокой частотой. Пред-
ставляет интерес группа моноспоровых изолятов, отобранных в коллекции 
образцов вида Malus orientalis на Майкопской опытной станции ВИР. В 
этой группе, включающей 9 изолятов, по ряду SSR маркеров число алле-
лей было сопоставимо или превышало таковое в популяции ¹ 1, пред-
ставленной в нашем исследовании 20 изолятами (SSR маркеры 1aac4f, 
1tcla и Vitc2/D). Это можно рассматривать как свидетельство более высо-
кого генетического разнообразия популяции V. inaequalis, сформировав-
шейся на растениях M. orientalis из коллекции генетических ресурсов, в 
которой сохраняется широкий перечень видовых образцов рода Malus, а 
также сортов яблони домашней (точка отбора ¹ 2). Отметим, что полу-
ченные нами результаты согласуются с данными О.Н. Барсуковой (5), 
сравнившей разнообразие патогена в этой коллекции и в регионе на осно-
вании морфолого-культуральных и вирулентных признаков. Автор делает 
вывод, что разнообразие патогена на диких видах-хозяевах в естественных 
условиях произрастания и в коллекционных насаждениях выше, чем в по-
пуляциях, сформировавшихся на окультуренном виде (5).  

Для оценки степени генетического сходства моноспоровых изолятов в 
изучаемой выборке мы выполнили кластерный анализ (рис.). По результатам 
кластеризации можно выделить два основных кластера и четыре образца 
(¹¹ 2-11, 2-12, 1/Г10, 1/Г7), отнесенных в три отдельные ветви. Очевидно, 
что распределение изолятов по кластерам не соответствует их географическо-
му происхождению. Кроме того, в кластере 1 распределение образцов не за-
висело от сорта, с которого был выделен патоген. Несмотря на то, что в 
кластере 2 сформировалась группа образцов (¹¹ 1/Г3, 1/Г4, 1/Г5, 1/Г6, 
1/Г2), полученных с сорта Гала в садовых насаждениях ЗАО «ОПХ «Цен-
тральное», три других образца с этого сорта вошли в другие кластеры. Об-
разцы ¹¹ 1/Г4, 1/Г5 и 1/Г6, вероятно, представляют собой клоны, так как 
объединялись на минимальном генетическом расстоянии (вследствие иден-
тичного аллельного набора по изученным SSR маркерам). Группы моно-
споровых изолятов, выделенных на сортах Голден Делишес (¹ 1/ГД) и Ре-
нет Симиренко (¹ 1/РС), тоже не сформировали отдельных кластеров. 

Таким образом, высокие показатели генетического разнообразия в 
исследованной выборке моноспоровых изолятов V. inaequalis при неболь-
ших межпопуляционных различиях могут свидетельствовать о свободном 
потоке генов между изученными популяциями, обусловленном (в силу 
значительного для естественного переноса спор расстояния) деятельно-
стью человека, что согласуется с данными литературы (10, 11, 15). SSR 
маркеры выявили генетические различия между популяциями патогена, 
сформированными в разных по структуре агрофитоценозах: в гетерогенных 
коллекционных насаждениях (точка отбора № 2) аллельный полиморфизм 
SSR локусов V. inaequalis был выше, чем в моносортовых посадках про-
мышленных садов (вероятно, вследствие значительно более высокого раз-
нообразия растения-хозяина). Известно, что высокая степень генетическо-
го разнообразия в популяции фитопатогена препятствует доминированию 
единичных ультравирулентных и агрессивных биотипов, что снижает веро-
ятность возникновения эпифитотий (28). Этот факт доказывает обоснован-
ность подхода, основанного на использовании насаждений со смешанным 
сортовым составом.  
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Следует отметить различия в результатах оценки полиморфизма не-
которых SSR маркеров в нашем исследовании северокавказской популяции 
и в работах, в которых изучались европейские популяции V. inaequalis. 
Нельзя исключить, что причина этого — значительные генетические ди-
станции между популяциями V. inaequalis в указанных регионах, что может 
свидетельствовать об ограниченности потока генов из Европы на Север-
ный Кавказ и независимом формировании популяции патогена в северо-
кавказском регионе. Возможно, одним из факторов, обусловивших такое 
формирование, стало то, что Северный Кавказ расположен в границах 
ареала вида M. orientalis — растения-хозяина для V. inaequalis.  

Итак, полученные результаты позволяют сделать вывод о значи-
тельном генетическом разнообразии в исследованной выборке моноспоро-
вых изолятов Venturia inaequalis. Кластеризация изолятов не отражала их 
географического происхождения, что указывает на слабые межпопуляцион-
ные различия. В то же время кластеризация была связана с типом насаж-
дений (моносортовые сады или гетерогенные коллекционные посадки), но 
и не всегда зависела от сорта, на котором они были выделены. Полимор-
физм, наблюдаемый нами по некоторым из использованных SSR маркеров, 
соответствовал описанному в литературе для европейских популяций пато-
гена, но по ряду других имелись расхождения, которые, по нашему мне-
нию, могут быть связаны с особенностями формирования северокавказ-
ской популяции патогена.  
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A b s t r a c t  
 

Apple scab caused by ascomycete fungus Venturia inaequalis (Cooke) G. Winter is one of 
the most harmful diseases of apple trees, which leads to significant economic losses in apple produc-
tion in the world. North Caucasus is a region with climatic conditions favorable for V. inaequalis.  
Therefore, the creation of resistant varieties is an important target for apple breeding. Study of the 
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genetic diversity of the pathogen is an integral part of both science-based apple breeding programs 
and systems of protection against the pathogen. This paper is the first report on SSR analysis of ge-
netic diversity of V. inaequalis strains collected in apple orchards that differ in structure and are lo-
cated geographically remotely in the Krasnodar Territory and the Republic of Adygea. To study the 
genetic polymorphism of the phytopathogen populations, two industrial gardens and a collection of 
Malus orientalis were surveyed in the Kuban and Caucasus foothill agro-ecological zones of the re-
gion. The genetic heterogeneity of the host plant populations at the sampling sites varied significant-
ly, since the industrial orchards were single-cultivar plantations of the apple varieties Gala, Renet 
Simirenko, Golden Delicious, and Champion while in the collection garden the accessions originat-
ed from different parts of the M. orientalis natural area. Eight SSR markers used were 1aac4f, Vi-
ga7/116, Vitc1/2, Vitcca7/P, Vicacg8/42, Viga3/z, 1tcla, Vitc2/D. The number of alleles per locus 
revealed in SSR analysis of 36 monosporic isolates of V. inaequalis was 4 for 1aac4f, 6 for Vitc2/D, 
10 for Viga7/116 and Vicacg8/42, 11 for Vitcca7/P, and 12 for Vitc1/2 and 1tcla. Upon the whole, 
there were 4 (1aac4f) to 12 alleles (Vitc1/2, 1tcla) for polymorphic markers, and only one allele was 
detected for marker Viga3/z. Despite the fact that some markers showed various distributions of 
identified alleles in all subpopulations, these differences were not sufficient to differentiate the sub-
populations. UPGMA-analysis showed no relationship between clusterization and the geographical 
origin of the isolates, indicating low inter-population differences. This can indicate a free gene flow 
between the populations due to human activity as they are too distant from each other to allow natu-
ral transfer of spores. The obtained results suggest significant genetic diversity in the investigated set 
of monospore isolates. Genetic diversity was higher in the V. inaequalis population from the M. ori-
entalis collection, indicating the effect of plant population heterogeneity on genetic polymorphism of 
the pathogen. In our opinion, the differences in polymorphism for some SSR markers, when com-
pared our data and the results reported by other researchers’ for European populations of V. inae-
qualis, could be due to genetic differences in populations of V. inaequalis from North Caucasus re-
gion and the European populations. 

 

Keywords: apple scab, Venturia inaequalis, genetic diversity, SSR-markers, allele polymor-
phism, North Caucasus. 
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