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Фитофтороз, возбудителем которого является оомицет Phytophthora infestans (Mont.)
de Bary, представляет собой серьезную проблему картофелеводства. Для понимания ме-
ханизмов эволюции патогена и поиска способов борьбы с ним необходимо изучение ге-
нетического полиморфизма штаммов патогена. SSR (Single Sequence Repeats) маркеры,
широко применяемые для оценки полиморфизма генома P. infestans, не связаны с такой
функциональной характеристикой штаммов как состав генов вирулентности [1]. Гены ви-
рулентности (Avr гены) кодируют белки-эффекторы, обеспечивающие преодоление защит-
ной системы растения-хозяина [2]. Поэтому практический интерес представляет изучение
полиморфизма именно этих участков генома.

Материалом для исследования послужили 20 монозооспоровых линий P. infestans, вы-
деленных во ВНИИ фитопатологии из изолятов, собранных на пораженных фитофто-
розом листьях картофеля в полевой коллекции Всероссийского института генетических
ресурсов растений (ВИР) в Пушкине, С. Петербург в августе 2015 г. [1]. Avr гены ам-
плифицировали из тотальной ДНК линий и затем клонировали и секвенировали - или
сначала подвергали SSCP (Single-Strand Conformation Polymorphism) анализу [3], а затем
клонировали ДНК из отдельных электрофоретических зон. По данным SSCP анализа ге-
ны Avr4 и ipiO2 оказались мономорфными, для генов Avr1, Avr2, Avr3a, AvrSm1 (Avr9 )
и ipiO1 был выявлен полиморфизм зон, представленный в виде характерных паттернов.
Удалось выявить связь полиморфизма генов Avr3a и Avr9 с полиморфизмом штаммов
P. infestans по данным SSR анализа. Несколько монозооспоровых линий, выделенных из
одного изолята, отличались по аллельному составу.

Таким образом, при помощи SSCP анализа и секвенирования было показано, что в
пределах одной популяции P. infestans Avr гены обнаруживают заметный структурный
полиморфизм.

Работа поддержана грантом РФФИ № 18-016-00144а.
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