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В условиях меняющегося климата и появления новых вирулентных патотипов патогенов, опережающая 
селекция на устойчивость имеет первостепенное значение. Она основана как на изучении патогена по признаку 
вирулентности, отслеживании новых патотипов, путей миграции, определении эффективных генов устойчивости, 
так и на анализе устойчивости сортов и линий, идентификации известных генов устойчивости, поиске новых генов 
и введении эффективных генов устойчивости в адаптированную зародышевую плазму. Пшеница (Triticum spp.) 
является одной из наиболее важных для человека зерновых культур. В России основными зернопроизводящими 
регионами является Западная Сибирь, Краснодарский край и, конечно, Поволжье. В Поволжье к наиболее 
экономически значимым болезням пшеницы, способным вызывать существенные потери урожая, относят 
стеблевую (возбудитель Puccinia graminis f. sp. tritici) и бурую (P. triticina) ржавчину, мучнистую росу (Blumeria 
graminis f. sp. tritici) и желтую пятнистость (Pyrenophora tritici-repentis). В настоящем обзоре систематизированы 
современные данные о вредоносности этих патогенов, особенностях их биологии и факторах патогенности. Особое 
внимание уделено анализу мировых и российских исследований популяционной структуры фитопатогенов на 
основе вирулентности и ДНК-маркеров. Приведены данные по расовому составу поволжских популяций грибов, 
эффективным R-генам, устойчивости сортов пшеницы, допущенных к возделыванию на территории Поволжья. 
Обобщены сведения по генетике устойчивости мягкой пшеницы к рассматриваемым заболеваниям, дано описание 
известных генов устойчивости и их источников. Рассмотрены проблемы и перспективы использования этих генов 
в селекционных программах для создания устойчивых сортов.
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Введение
Пшеница (Triticum spp.) – одна из основных зерно-

вых культур в мире. Она возделывается на всех конти-
нентах кроме Антарктиды. По данным ФАО (https://
openknowledge.fao.org/server/api/core/bitstreams/82c6db80-
df51-4f39-ab95-1f77e2191b6e/content) в 2023 г. мировое 
производство пшеницы достигло 777 миллионов тонн. В 
связи с увеличением роста населения планеты необходи-
мость в повышении урожайности сортов и интенсивном 
использовании пахотных земель только возрастает (Frona 
et al., 2019). 

Поволжье включает 16 областей и республик и отно-
сится к основным зернопроизводящим регионам России. 
Если раньше в Среднем и Верхнем Поволжье возделывали 
в основном яровую мягкую пшеницу, то в последнее вре-
мя расширяются посевные площади под озимой пшени-
цей, кроме того, в регионе возделывают твердую пшеницу. 
Значительному снижению урожая зерна способствуют ли-
стостебельные болезни пшеницы, вызываемые грибными 
патогенами – возбудителями стеблевой и бурой ржавчины, 
желтой пятнистости, и мучнистой росы. В ходе экспеди-
ций, проведенных нами в разных зонах Поволжья, в 2022–
2023 гг. и 2025 г., было показано высокое распространение 

и развитие этих заболеваний (рис. 1). 
Стратегия опережающей селекции сельскохозяйствен-

ных культур, и пшеницы в том числе, на устойчивость к 
фитопатогенам базируется на нескольких фундаменталь-
ных принципах.

1. Фитопатологический мониторинг, который включет
анализ распространения болезни не только в целевом аре-
але возделывания культуры, но и на сопредельных терри-
ториях для прогнозирования возможных угроз.

2. Постоянный анализ популяций патогенов по при-
знаку вирулентности, направленный на выявление новых 
патотипов (рас), способных преодолевать существующие 
генетические барьеры устойчивости сортов. Своевремен-
ная идентификация таких патотипов позволяет оператив-
но определять эффективные к ним гены устойчивости.

3. Молекулярно-генетический скрининг возделывае-
мых в регионе сортов для установления спектра использу-
емых генов устойчивости и их комбинаций.

4. Поиск и внедрение эффективных генов устойчиво-
сти и их комбинаций в продуктивные, адаптированные к 
агроклиматическим условиям местные сорта (McIntosh, 
1992; McIntosh, Brown, 1997).
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Листостебельные болезни пшеницы.  
Биология и вирулентность возбудителей, гены устойчивости растения-хозяина 

Стеблевая ржавчина
Стеблевая ржавчина вызывается биотрофным базиди-

альным грибом Puccinia graminis Pers. f. sp. tritici Eriks. & 
Henn. Признаки болезни в виде урединиопустул проявля-
ются на стеблях, листовых влагалищах, иногда на листьях, 
остях и колосковых чешуях. При сильном поражении пу-
стулы сливаются между собой, вызывают разрывы эпидер-
миса, что может привести к полеганию растения-хозяина. 
Урединиоспоры P. graminis f. sp. tritici (споры бесполого 
размножения) эллиптической формы и имеют характерну 
кирпично-красную либо бурую окраску.

Под действием гриба происходит усиление транспи-
рации и нарушение водного баланса, сильное заражение 
стеблей прерывает поток питательных веществ к разви-
вающимся колосьям, что приводит к сморщиванию зер-
на (Leonard, Szabo, 2005). Потери урожая при поражении 
восприимчивых сортов могут составлять от 50 до 100 % 
(Ashagre, 2022). Посевы пшеницы, выглядящие здоровы-
ми за 3 недели до сбора урожая, могут быть уничтожены 
сильным развитием патогена, если достаточное количе-
ство инокулюма прилетит с воздушными массами с зара-
женных сортов (Leonard, Szabo, 2005). Возникновение в 
Уганде в 1999 году новой расы патогена — Ug99 (TTKSK) 
(Pretorius, 2000) вызвало критический пересмотр глобаль-
ной системы защиты пшеницы от стеблевой ржавчины. 
Ключевая особенность данного патотипа — способность 
инфицировать сорта, несущие широко распространенный 
в мировых сортах пшеницы и до того момента высоко-
эффективный ген устойчивости Sr31, локализованный в 
ржаной транслокации 1RS.1BL, несущей комплекс генов 
устойчивости к ржавчинным заболеваниям и мучнистой 
росе. Быстрое эволюционирование Ug99 (TTKSK) при-
вело к тому, что к 2020 году было зафиксировано суще-
ствование уже 15 различных биотипов в рамках данной 
расы, что создает постоянную угрозу для продовольствен-
ной безопасности и усложняет селекционные программы 
(источник: https://rusttracker.cimmyt.org/?page_id=22).

Эта высоковредоносная раса возбудителя стеблевой 
ржавчины, начав свое движение из Восточной Африки, 
охватила весь Африканский континент и страны Ближне-
го Востока. Вероятен занос урединиоспор гриба с воздуш-
ными массами на территорию Российской Федерации. С 
появлением Угандийской расы гриба для противодействия 

ржавчинным заболеваниям и повышения урожайности 
пшеницы была учреждена Глобальная программа по 
ржавчине пшеницы WRDGP (Wheat Rust Disease Global 
Program). Она объединяет усилия стран – членов FAO 
(Food and Agriculture Organization) и экспертов Глобаль-
ной инициативы Борлоуга по ржавчине (BGRI – Borlaug 
Global Rust Initiative) (https://www.fao.org/agriculture/crops/
thematic-sitemap/theme/pests/wrdgp/en/). 

С другой стороны, на Евразийском континенте распро-
странились расы P. graminis f. sp. tritici, такие как TKKTP, 
TKTTF, TTTTF, не относящиеся к биотипам Ug99, ави-
рулентные к сортам, защищенным Sr31, однако вызыва-
ющие сильнейшее поражение восприимчивых сортов. 
Раса TKKTP вирулентна к линиям с генами Sr24, SrTmp 
и Sr1RSAmigo (Olivera et al., 2017), а раса TKTTF в 2014 г. 
вызвала сильнейшую эпифитотию в Эфиопии (Olivera et 
al., 2015) и позднее была обнаружена в странах Ближнего 
Востока и Европы, в том числе в Великобритании (Lewis 
et al., 2018). Раса возбудителя стеблевой ржавчины TTTTF 
вызвала поражение нескольких тысяч гектаров твердой 
пшеницы в Сицилии в 2016 и распространилась по Ев-
разийскому континенту, причем было показано, что изо-
ляты расы TTTTF 2016 года из Западной Сибири имеют 
местное происхождение (Patpour et al., 2022). В ходе на-
ших исследований также выделялись изоляты с феноти-
пом TTTTF из поволжских популяций гриба, отличные от 
Сицилийской расы вирулентностью к гену Sr25 (Baranova 
et al., 2023; Баранова и др., 2024). В 2016 году эпифито-
тийное развитие патогена наблюдалось в России на посе-
вах пшеницы в Западной Сибири и Поволжье, с тех пор 
фитопатологическая ситуация по стеблевой ржавчине в 
этих регионах только усугубляется (Шаманин и др., 2020; 
Кельбин и др., 2020; Skolotneva et al., 2020; Baranova et al., 
2023). 

В 2022 году было опубликовано знаковое масштабное 
исследование европейских популяций возбудителя стебле-
вой ржавчины (Patpour et al., 2022). В работе было пока-
зано, что распространенность трех различных рас TTRTF, 
TKTTF и TKKTF во многих районах, вероятно, связана 
с миграцией патогена и клональным размножением гри-
ба. Авторы доказали, что распространенные европейские 
сорта восприимчивы к стеблевой ржавчине. В работе 
был сделан вывод о роли альтернативного хозяина гриба 

Рисунок 1. Стеблевая (А) и бурая ржавчина (B), желтая пятнистость (C) и мучнистая роса пшеницы (D)  
на производственных посевах в Поволжье 

Figure 1. Stem rust (A), leaf rust (B), tan spot (C) and powdery mildew (D) on production wheat crops in the Volga region 
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– барбариса, на котором происходит половой процесс, в 
качестве функционального компонента эпидемиологии 
стеблевой ржавчины пшеницы в Европе. Также было 
установлено, что популяции из России (Омской и Ново-
сибирской областей) имели высокое генетическое разно-
образие и явно отличались от современных европейских 
популяций. И, самое главное, в этой работе впервые были 
выделены изоляты гриба из Испании и Западной Сибири 
вирулентные к гену Sr31. Ученые наглядно продемонстри-
ровали, что вирулентность к линиям и сортам пшеницы с 
геном Sr31 не является уникальной для расы Ug99. Кро-
ме того, все изоляты испанских популяций, собранные с 
видов пшеницы, ржи и других злаков, были успешно раз-
множены на пшенице, что говорит о возможном расшире-
нии специализации патогена. Эта работа имела свое про-
должение – изолят P. graminis f. sp. tritici из Испании был 
определен как раса TKHBK, которая вирулентна к линиям 
пшеницы с генами Sr31, Sr33, Sr53 и Sr59 (Olivera et al., 
2022). Таким образом, в Европе появилась новая угроза – 
раса TKHBK, не относящаяся к группе рас Ug99, но с ви-
рулентностью к Sr31 и первая известная раса с вирулент-
ностью к Sr59. И если Sr59 – это ген, не встречающийся 
в коммерческих сортах пшеницы, то Sr31 – это последний 
«рубеж обороны» российских сортов, в которых устойчи-
вость к патогену обеспечивалась до последнего времени 
генами Sr31 и Sr25. Однако на территории Поволжья Sr25 
наряду с Sr6Agi потерял эффективность (Баранова и др, 
2021; Baranova et al., 2023), а большинство российских со-
ртов восприимчиво к стеблевой ржавчине. Таким образом, 
распространение европейских рас патогена и/или появле-
ние российских рас с вирулентностью к сортам пшеницы 
с геном Sr31 будет катастрофично в условиях эпифитотий-
ного развития болезни.

На территорию Поволжья урединиоспоры возбудителя 
стеблевой ржавчины могут заноситься с территории За-
падной Европы, Северного Кавказа, Средней Азии, Север-
ной Африки через Ближний восток (Иран) и Каспийское 
море, что сильно повышает вероятность заноса как расы 
Ug99, так и новых европейских рас, таких как TKHBK. 

В России популяции возбудителя стеблевой ржавчины 
изучаются по признаку вирулентности и SSR маркерам. 
Среди молекулярных маркеров микросателлитные локусы 
(SSR) занимают ключевую позицию в популяционно-ге-
нетических исследованиях фитопатогенных грибов. Ши-
рокая представленность в геноме грибов, высокая степень 
полиморфизма и кодоминантный характер наследования 
делают их исключительно информативным инструмен-
том. Согласно современным представлениям, микроса-
теллитные повторы характеризуются наиболее высокой 
скоростью эволюции (Ellegren, 2004). К неоспоримым 
практическим преимуществам SSR-анализа относятся вы-
сокая воспроизводимость результатов, техническая про-
стота постановки экспериментов и возможность детекции 
значительного уровня генетического разнообразия.

Для P. graminis f. sp. tritici SSR маркеры были разрабо-
таны в Американской лаборатории по заболеваниям зла-
ков (Cereal Disease Laboratory, Minnesota) (Szabo, 2007). 
С использованием этих SSR маркеров было проведено 
исследование генетической структуры популяции Эфио-
пии – был сделан вывод о высоком уровне генетическо-
го разнообразия внутри трех географически разделенных 

популяций и отсутствии генетической дифференциации 
между ними (Admassu et al., 2010). С использованием 
SSR маркеров (Szabo, 2007), а также AFLP маркеров, была 
проведена работа по генетическому сравнению изолята 
UVPgt55 (раса TTKSF) с Ug99 (TTKSK) и с другими изо-
лятами P. graminis из Южной Африки и сделан вывод о 
его интродукции на территорию ЮАР (Visser et al., 2009). 
Использование SSR маркеров позволяет определить нали-
чие полового процесса в популяции, что крайне важно для 
возбудителей ржавчинных болезней, как разнохозяйных 
грибов, популяции которых могут существовать в беспо-
лой форме. В работе А. Берлин с соавторами с использо-
ванием SSR маркеров было доказано наличие полового 
процесса в популяциях P. graminis Таджикистана (Berlin et 
al., 2015). С использованием SSR маркеров проведен ана-
лиз генетической структуры популяций P. graminis f. sp. 
tritici из Поволжья и Центрального региона России, уста-
новлена высокая степень генетической дифференциации 
между популяциями патогена (Сколотнева и др., 2023). 
Проведено сравнение поволжских, западносибирских и 
популяций Pgt из Центрального региона России по SSR 
локусам. Показано разделение популяций гриба на две 
клады «европейскую» и «азиатскую». Несмотря на то, что 
Уральские горы разделяют Поволжье и Сибирь, эти реги-
оны вошли в одну («азиатскую») кладу, а географически 
более близкий Центральный регион образовал отдельную 
(«европейскую») кладу. Таким образом, показано, что 
Уральские горы не являются барьером, а разделение об-
условлено другими факторами, такими как направление 
ветров и источники инокулюма (Skolotneva et al., 2023).

Определена вирулентность северокавказской популя-
ции гриба 2008–2011 гг. (Волкова и др., 2010, Синяк и др., 
2013, Sinyak et al., 2014), выделены высокоэффективные 
(Sr5 и Sr31) и эффективные (Sr1, Sr6, Sr9a, Sr9e, Sr13, Sr24, 
Sr27, Sr32, Sr35, Sr36) для этого региона гены устойчиво-
сти (Волкова, Синяк, 2011). Активно изучаются западно-
сибирские популяции патогена. По признаку вирулент-
ности проанализированы омские и алтайские популяции 
возбудителя стеблевой ржавчины. Показано, что к обеим 
популяциям эффективен только Sr31. К алтайской попу-
ляции гриба эффективны гены Sr24, Sr30 (Шаманин и др., 
2020), выявлен расовый состав новосибирских популя-
ций патогена с доминирующими расами TKRPF, QCRSF, 
QCHSF (Сколотнева и др., 2020). В наших исследованиях 
за время реализации проекта РНФ № №22-26-00172 было 
показано, что ко всем, взятым в анализ в 2022 и 2023 гг. 
популяциям гриба были эффективны гены Sr2 compl, Sr13, 
Sr26, Sr31, Sr32, Sr35 и сочетания генов Sr24+31, Sr36+31, 
Sr 26+9g и Sr17+13. Исследования поволжских популя-
ций P. graminis f. sp. tritici последних лет показали, что в 
них постоянно присутствуют агрессивные изоляты гриба, 
такие как TTTTF, TTSTF и TTTTP (Баранова и др., 2024). 

В настоящее время известно более 60 генов устойчи-
вости к стеблевой ржавчине, часть из них уже потеряли 
эффективность. Согласно данным FAO, к настоящему вре-
мени эффективность к расе Ug99 сохраняют как собствен-
ные пшеничные гены, так и гены, интродуцированные 
из других родственных видов злаков: Sr28, Sr29, SrTmp 
(T. aestivum), Sr2, Sr13, Sr14 (T. turgidum), Sr22, Sr35 (T. 
monococcum), Sr37 (T. timopheevii), Sr32, Sr39, Sr47 (Ae. 
speltoides), Sr33, Sr45 (Ae. tauschii), Sr40 (T. araraticum), 
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Sr25, Sr26, Sr43 (Ag. elongatum), Sr44 (Ag. intermedium), 
Sr27 и Sr1A.1R (S. cereale) (http://www.fao.org/agriculture/
crops/ rust/stem/stem-pathotypetracker/stem-effectivesrgenes/
en). Ген SrSatu (от сорта тритикале Satu) тоже эффекти-
вен против расы Ug99 (Olivera et al., 2013). На текущий 
момент эффективность против наибольшего числа рас 
стеблевой ржавчины показана для генов Sr22, Sr35, Sr26, 
Sr50, которые, что важно, не ассоциированы с негативным 
влиянием на хозяйственно-ценные признаки. В то же вре-
мя, гены, обеспечивающие устойчивость ко всем извест-
ным биотипам расы Ug99 (Sr13, Sr25, Sr28, Sr45, SrTmp, 
Sr1A.1R), часто неэффективны против иных рас патогена. 
Тем не менее, некоторые неэффективные гены, напри-
мер, Sr36/Pm6, представляют значительный интерес для 
селекции. Их целесообразно использовать в комбинации 
(пирамидах) с другими Sr генами для расширения спектра 
устойчивости сорта (Волуевич, 2013).

Однако надо понимать, что из всех перечисленных 
выше эффективных к расе Ug99 генов устойчивости толь-
ко некоторые встречаются в коммерческих сортах пше-
ницы. В зарубежных сортах используются Sr2, Sr26, Sr28 
и Sr1A.1R. В отечественных яровых сортах мягкой пше-
ницы, в том числе рекомендованных к возделыванию на 
территории Поволжья, распространен только Sr25, в не-
которых сортах встречается Sr28 (Baranova et al., 2023). 
Крайне редко используется Sr2, который идентифициро-
ван в сорте яровой мягкой пшеницы Нива 55 и нескольких 
линиях селекции ФГБОУ ВО «Омский государственный 
аграрный университет имени П.А. Столыпина» (Kelbin et 
al., 2022).

Для 50 известных генов устойчивости пшеницы к сте-
блевой ржавчине разработаны соответствующие молеку-
лярные маркеры. Однако лишь ограниченное число из них 
валидировано и рекомендовано для широкого использова-
ния в маркер-ориентированной селекции (marker assisted 
selection – MAS). Использование молекулярно-генетиче-
ских маркеров предоставляет возможность точной и ран-
ней идентификации эффективных генов устойчивости у 
сортов и гибридных форм. Данный подход существенно 
интенсифицирует отбор целевых генотипов на селекцион-
ных этапах, что в конечном итоге повышает общую эф-
фективность и скорость селекционного процесса (Кохме-
това, Атишова, 2012; Letta et al., 2013).

Молекулярные маркеры используются в основном для 
генотипирования растительного материала, интрогрессии 
и пирамидирования геномных районов, содержащих ло-
кусы хозяйственно важных признаков, контролируемых 
главными генами (Леонова, 2013; Miedaner, Korzun, 2012). 
Современные подходы к идентификации генов устойчи-
вости пшеницы к стеблевой ржавчине с использованием 
ДНК-маркеров активно применяются в глобальном мас-
штабе. Проведенные исследования выявили специфиче-
скую географическую и сортовую дифференциацию в 
распространении Sr генов. Так, в генетическом пуле доми-
нирующее положение в сортах озимой пшеницы в США 
занимают гены Sr2, Sr6, Sr17, Sr24, Sr31, Sr36 и SrTmp, 
тогда как у яровой пшеницы наиболее распространены 
Sr6, Sr9b, Sr11 и Sr17 (Kolmer et al., 2007). Генотипиро-
вание китайских сортов выявило наличие таких генов 
устойчивости, как Sr2, Sr31, Sr25, Sr38 (Xu et al., 2018), 
а также Sr28 (Li et al., 2016). Аналогичные исследования 

пакистанских сортов подтвердили присутствие в них ге-
нов Sr2, Sr24, Sr25, Sr31, Sr38 и Sr57 (Rehman et al., 2020). 
В европейских сортах также наблюдается характерное 
распределение генетических детерминант устойчивости. 
Например, у хорватских образцов пшеницы идентифи-
цированы гены устойчивости к стеблевой ржавчине Sr8a, 
Sr31, Sr36 и Sr38 (Španić et al., 2015). В свою очередь, в 
Германии наиболее широко распространен ген Sr38, тогда 
как Sr31 и Sr24 встречаются с меньшей частотой (Flath et 
al., 2018). 

В наших исследованиях было изучено 126 сортов пше-
ницы (в том числе 23 сорта твёрдой и 103 сорта мягкой 
пшеницы), допущенных к возделыванию в Поволжье, 
которые были оценены на устойчивость к двум образцам 
популяций P. graminis f. sp. tritici из разных районов По-
волжья на стадии проростков. Были выявлены высокоу-
стойчивые сорта (30 из 126). У сортов мягкой пшеницы 
были идентифицированы гены Sr31 (у 19 сортов), Sr24 (у 
одного сорта), Sr25 (у 15 сортов яровой пшеницы), Sr28 
(у шести сортов), Sr38 (у двух сортов), Sr57 (у 15 сортов) 
и их комбинации – Sr31+Sr25, Sr31+Sr38, Sr31+Sr28, 
Sr31+Sr57, Sr31+Sr28+Sr57 и Sr31+Sr24 (Baranova et al., 
2023). Из этих генов только Sr31 пока сохраняет свою 
эффективность против стеблевой ржавчины (один или в 
комбинации с неэффективными генами устойчивости к 
P. graminis f. sp. tritici), тогда как Sr25 и Sr6Agi потеряли 
эффективность на территории Поволжья (Баранова и др., 
2021; Baranova et al., 2023). Ген Sr24 частично эффективен 
– к нему в небольшом количестве выявлялись вирулент-
ные изоляты гриба из поволжских популяций (Баранова и 
др., 2024), однако он сцеплен с эффективным геном устой-
чивости к бурой ржавчине Lr24, что делает его ценным 
для селекции. 

Нами были проведены исследования устойчивости к 
биотическим и абиотическим факторам интрогрессив-
ных линий яровой мягкой пшеницы, полученных в ФАНЦ 
Юго-Востока. Выделены устойчивые к поволжским попу-
ляциям возбудителя стеблевой ржавчины интрогрессив-
ные линии с идентифицированными генами устойчивости. 
У изученных 92 интрогрессивных линий яровой мягкой 
пшеницы идентифицированы гены Sr31 (45.6 %), Sr25 
(56.7 %), Sr57, Sr38 и Sr39. Наиболее частой комбинацией 
является Sr31+Sr25 (31.1 %), также выявлены сочетания 
генов устойчивости Sr25+Sr38, Sr25+Sr39 и Sr22+Sr25. 
Линии с этими комбинациями перспективны для исполь-
зования в селекционных программах (Сибикеев и др., 
2021; Баранова и др., 2023). Показана высокая эффек-
тивность против стеблевой ржавчины комбинации генов 
Sr22+Sr25 как на естественном инфекционном фоне, так 
и в лабораторных условиях, при заражении саратовской 
и омской популяциями гриба, а также изолятами PgtZ1 
(TKSTF) и PgtF18.6 (TKSTF+Sr33). Однако для линии с 
комбинацией генов Sr22+Sr25 было отмечено некоторое 
снижение массы 1000 зерен по отношению к стандарту и 
увеличение периода «всходы – колошение» (Сибикеев и 
др., 2021).

Кроме этого, интрогрессивные линии и сорта пшени-
цы, рекомендованные к возделыванию в условиях Повол-
жья, были оценены на устойчивость к расе Ug99 в поле-
вых условиях на базе Кенийского сельскохозяйственного 
исследовательского института (KARI) в 2018 и в 2023 гг. 



9Баранова О.А., Мироненко Н.В., Конькова Э.А. / Вестник защиты растений, 2026, 109(1), с. 5–28 

Анализ проводился на фоне сильного развития болезни (на 
восприимчивых сортах – до 90S). В состав популяции вхо-
дили такие расы как TTKSK (Ug99), TTKST (Ug99+Sr24), 
TTTSK (Ug99+Sr36), TTKTK (вирулентность к SrTmp), 
TTKTT (Sr24 и SrTmp). Из 128 интрогрессивных линий 
пшеницы, изученных в Кении в 2018  г., 10 линий были 
иммунными (тип реакции 0), а 16 линий – среднеустой-
чивы (5MR). Комбинации генов, идентифицированных в 
этих линиях – Sr25/Lr19+LrKuk/SrKuk, Sr25/Lr19+Sr31/
Lr26+Sr28, Sr25/Lr19+Sr38/Lr37 и Sr25/Lr19+Sr35. Из 139 
линий, изученных в Кении в 2023 г., 19 были иммунными 
к расе Ug99, 13 линий были устойчивы и 48 линий были 
среднеустойчивы к Ug99. Комбинации генов, идентифи-
цированных в этих линиях, – Sr25/Lr19+Sr31/Lr26, Sr25/
Lr19+Sr38/Lr37, Sr25/Lr19+Sr36 и Sr25/Lr19+Sr39+Sr47. 
Из 54 проанализированных в Кении сортов пшеницы 
устойчивы были только сорта Александрит и Тулайков-
ская 10. Сорта Добрыня, Хазинэ и Экада 113 были сред-
неустойчивы к Ug99. Все эти сорта – носители гена Sr25 
(Баранова, Сибикеев неопубликованные данные; Баранова 
и др., 2024). Таким образом, хотя Sr25 потерял эффектив-
ность к поволжским популяциям гриба, он все еще эффек-
тивен против расы Ug99.

Таким образом, исходя из того, что CIMMYT реко-
мендует для селекции устойчивых к стеблевой ржавчине 
сортов пирамидирование генов возрастной устойчиво-
сти и ювенильной устойчивости, можно заключить, что, 
для условий Поволжья подходит сочетание гена возраст-
ной устойчивости Sr2 с отдельными генами ювенильной 
устойчивости, такими как Sr22, Sr24, Sr25, Sr26 или Sr31.

Бурая ржавчина
Бурая ржавчина (синоним – листовая ржавчина) (воз-

будитель Puccinia triticina Erikss) наиболее распростра-
ненное заболевание пшеницы в Поволжье и других рос-
сийских регионах. Эпифитотийное развитие болезни 
отмечается раз в 3–4 года; потери урожая могут дости-
гать 20–30 % (Сюков, 2016). Симптомы бурой ржавчины 
проявляется на листьях и листовых влагалищах в виде 
округлых, бурых пустул, содержащих шаровидные уре-
диниоспоры гриба. Инфицирование пшеницы P. triticina 
приводит к системным негативным последствиям для 
растения-хозяина. Патоген снижает фотосинтетическую 
активность, что служит основной причиной общего уг-
нетения развития растения. В результате комплексного 
воздействия болезни происходит не только значительное 
снижение продуктивности, но и существенное ухудшение 
качества зерна (Степанов, 1975; Лебедев, 1998; Койшиба-
ев, 2012).

Вредоносность бурой ржавчины определяется фазой 
вегетации растений и агрессивностью физиологических 
рас, а также влиянием абиотических факторов (Чумаков, 
1969; Маркелова, 2007). Потери урожая от ржавчины зави-
сят от интенсивности ее развития и срока первичного по-
ражения растений (Павлюшин и др., 2015). В исследовани-
ях вредоносности бурой ржавчиной в условиях Поволжья, 
проведённых Садыговой М.К. (1994), было показано, что 
у пораженных растений укорачивается длительность ве-
гетационного периода, снижается высота, масса тысячи 
зерен, усиливается поражение мучнистой росой, а потери 
урожая восприимчивых сортов по сравнению с устойчи-
выми достигают 40 %.

В круг растений-хозяев P. triticina, помимо мягкой 
пшеницы (Triticum aestivum) входят многочисленные виды 
рода Triticum, такие как T. durum, T. polonicum, T. cartlicum, 
T. turgidum, T. timopheevi, T. dicoccoides, T. compactum, 
T.  spelta, T. vavilovii, T. sphaerococcum, T. thaoudar, 
T. macha, T. dicoccum, T. orientale, T. urartu, а также пред-
ставители рода Aegilops (Aegilops cylindrica, Ae. squarrosa, 
Ae. biuncialis, Ae. triuncalis, Ae. crassa) (Андреев, Плотни-
кова, 1989; Конькова, 2018). Длительная коэволюция па-
тогена с культурными злаками в процессе доместикации 
пшеницы стала ключевым фактором генетической дивер-
генции и видообразования P. triticina (Liu et al., 2014). Дан-
ный процесс привел к формированию специализирован-
ных патогенных групп. Так, молекулярно-генетические 
исследования выявили значительные различия между изо-
лятами, вирулентными к Ae. speltoides, твердой (T. durum) 
и мягкой (T. aestivum) пшенице, что подтверждает дивер-
гентное развитие патогена в рамках разных филогенети-
ческих линий растений-хозяев (Ordoñez, Kolmer, 2007; Liu 
et al., 2014). 

Известно, что для успешной генетической защиты 
пшеницы требуется разнообразие сортов с различными 
генами устойчивости (Lr-генами) к возбудителю бурой 
ржавчины (Gultyaeva et al., 2021).

Фундаментальные исследования вирулентности воз-
будителя бурой ржавчины, проводимые Cereal Disease 
Laboratory в США (штат Миннесота) с 1930 года, позво-
лили выявить группы популяций, формирование которых 
было продиктовано генетически различающимися по 
устойчивости к бурой ржавчине выращиваемыми сортами. 
Сходная информация для российских популяций возбуди-
теля бурой ржавчины получена в ВИЗР в 2000–2020  гг. 
(Gultyaeva et al., 2020). На основании проведенных иссле-
дований с использованием 52-х Lr-линий (Lr1–Lr52) во 
всех регионах России выявлены наиболее эффективные к 
возбудителю бурой ржавчине гены, к которым относятся 
Lr24, Lr28, Lr29, Lr39 (Lr41) и Lr47 (Гультяева, Баранова, 
2010; Гультяева, 2018).

На территории РФ были дифференцированы четыре 
изолированные популяции гриба: европейская, запад-
ноазиатская, кавказская и дальневосточная (Михайлова, 
Васильев, 1985; Михайлова, 1995; Сорокина и др., 1990; 
Михайлова, 2006; Гультяева, Алпатьева, 2011; Коваленко 
и др., 2012). В результате многолетнего изучения (2000–
2015) волжской популяции возбудителя бурой ржавчины 
было установлено, что она имела большее сходство с цен-
тральноевропейской, чем с западноазиатской популяцией 
патогена (Gultyaeva et al., 2020).

Согласно многолетним исследованиям, проводимым в 
ФАНЦ Юго-Востока (г. Саратов) в лаборатории иммуни-
тета растений, вирулентность нижневолжской популяции 
P. triticina с каждым годом только возрастает (Иванова, 
Маркелова, 2011; Конькова, 2018). В регионе наблюдает-
ся занос инфекции из Западной Европы, Средней Азии, 
Северного Кавказа (Михайлова, 1996), из республики Ка-
захстан (Gultyaeva et al., 2018). Следует отметить, что в 
исследованиях Е.И. Гультяевой с соавторами (Gultyaeva 
et al., 2018) обнаружено сходство российских изолятов из 
западно-азиатского региона с северо-казахстанскими изо-
лятами популяций гриба.
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В результате использования устойчивых к бурой ржав-
чине сортов, а также мутаций генов вирулентности гриба, 
в популяции P. triticina начинают накапливаться новые 
вирулентные патотипы. Вследствие чего, происходят из-
менения в структуре популяции патогена, приводящие к 
потере устойчивости к бурой ржавчине сортами пшеницы 
(Иванова, Маркелова, 2011; Иванова, 2013).

Наиболее распространенными генами в сортах россий-
ской и зарубежной селекции являются Lr9 и Lr19. Ген Lr9 
до недавнего времени был одним из самых эффективных 
в РФ, однако широкое возделывание сортов – носителей 
этого гена в Западной Сибири и на Урале привело к утрате 
его эффективности (Мешкова и др., 2008). Но он сохранил 
эффективность на территории Поволжья. Ген Lr19 частич-
но утратил эффективность в Поволжье из-за массового 
выращивания сортов, защищенных этим геном (Сибике-
ев, Крупнов, 2007; Коваленко и др., 2012; Конькова, 2018). 
Однако стоит отметить эффективность гена Lr19 при его 
использовании в комбинации с генами Lr26 или Lr37 (Си-
бикеев и др., 2011, Гультяева и др., 2020).

В конце 20-го столетия на территории Саратовской 
области в популяции P. triticina были обнаружены ранее 
отсутствовавшие вирулентные патотипы – pр19, pр23, 
pр24 (Маркелова, 2007), в то время как на всей остальной 
территории России гены Lr9, Lr19, Lr23 и Lr24 остава-
лись эффективными (Веденеева, 1981; Одинцова, Пешуа, 
1984). Частота встречаемости pp19 в Саратовской области 
достигла 85.7 % в 2000–2006 гг. исследований (Маркелова, 
2007), а с 2008 года не превышала 60 % (Иванова, Марке-
лова, 2011).

Однако, дальнейший анализ саратовской популяции 
бурой ржавчины в 2014–2018 гг. показал, что только в 
популяции 2014 г. были зафиксированы изоляты, виру-
лентные к линии TcLr19. В остальные годы ген Lr19 был 
эффективным. Были также выявлены высокоэффективные 
в регионе гены и комбинации генов Lr41, Lr42, Lr43+24, 
Lr47, Lr53 (Конькова, 2018).

В исследованиях вирулентности саратовской популя-
ции P. triticina Гультяевой Е.И. с соавторами (2020) в 2017 
и 2018 гг. была установлена эффективность генов Lr9, 
Lr24, Lr28, Lr29, Lr39, Lr42, Lr45, Lr47, Lr50, Lr51, Lr53, 
Lr6Agi. Частота встречаемости изолятов, вирулентных к 
линии ТсLr19, не превышала 20 %.

При последующих исследованиях вирулентности са-
ратовской популяции возбудителя P. triticina, проводимых 
в 2017–2019 гг., гены Lr41, Lr42, Lr43+24, Lr53 продол-
жали демонстрировать свою эффективность. Однако сле-
дует подчеркнуть, что в саратовских популяциях 2018 и 
2019 гг. были отмечены новые вирулентные изоляты pp47 
(Сибикеев и др., 2020). Тогда как в условиях Татарстана, 
к примеру, вирулентных патотипов на ген Lr47 не было 
выявлено (Асхадуллин и др., 2023).

На территории Республики Татарстан высокой эффек-
тивностью характеризуются гены Lr19, Lr38, Lr47, Lr49, 
LrAg(i) и LrKu. Важно отметить, что эффективность гена 
Lr19 повышается в комбинациях с генами Lr26, Lr23, 
Lr14a и LrBz (Асхадуллин и др., 2023).

Для разработки эффективной стратегии селекцион-
ных программ в регионах необходимо изучение расово-
го состава возбудителя P. triticina и динамики вирулент-
ности популяции. В результате миграции урединиоспор 

возбудителя возможно появление новых фенотипов, не 
характерных для местных популяций (Гультяева, 2018).

В период с 2000 по 2017 гг., наблюдалось варьирование 
разнообразия нижневолжских популяций возбудителя бу-
рой ржавчины по годам (Гультяева, 2018; Гультяева и др., 
2020). В результате исследований показана высокая пред-
ставленность фенотипов FGTTT, RGTTT, TGTTS, TGTTT 
в отдельные годы. В 2013 г. в популяции P. triticina впер-
вые были обнаружены изоляты вирулентные к Lr9 (фено-
тип TQTTR). В 2017 г. в саратовской популяции патогена 
была выделены фенотипы MHTKH, TGTTT, THTTR, а в 
2018 г. – TGTTT и THTTR. Стоит отметить, что фенотип 
THTTR обнаруживается практически ежегодно на всей 
территории России (Гультяева и др., 2020). Варьирование 
представленности фенотипа TGTTT в саратовской попу-
ляции по годам исследований, возможно, объясняет раз-
ную степень пораженности сортов с геном Lr19 (Гультяева 
и др., 2017, 2020).

В результате изучения средневолжской субпопуляции 
P. triticina также обнаружено существенное варьирова-
ние её разнообразия по годам исследований. Фенотипы 
РGTTT, TGTTT, МGTTT, MGTKT и другие вирулентные 
к Lr19 с разной частотой представленности выявлялись в 
регионе ежегодно. Ежегодно встречались фенотипы груп-
пы Т. С 2010 г. в средневолжских субпопуляциях наблю-
далась замена фенотипов группы F на фенотипы М и Р 
(Гультяева, 2018).

В региональных селекционных учреждениях Повол-
жья селекция на устойчивость к бурой ржавчине успеш-
но проводится с 70-х годов прошлого столетия. Многие 
сорта, возделываемые в регионе, имеют расоспецифиче-
скую устойчивость и защищены олигогенами. Изменение 
популяции растения-хозяина в сторону увеличения чис-
ленности устойчивых форм приводит к ответному отбору 
вирулентных форм (новых рас) в популяциях патогена. 
Согласно исследованиям ряда авторов, на территории Рос-
сии большая часть Lr-генов в коммерческих сортах поте-
ряла свою эффективность (Leonova et al., 2020; Gultyaeva 
et al., 2021). Проведение перманентного мониторинга 
популяций возбудителя бурой ржавчины, а также гене-
тического разнообразия новых сортов и перспективного 
материала пшеницы позволяет оценить динамику измен-
чивости структуры патогена и оценить ситуацию с бурой 
ржавчиной в последующий период.

В лаборатории генетики и цитологии ФАНЦ Юго-Вос-
тока ведется многолетняя работа по созданию почти изо-
генных линий на основе саратовских пшениц. Созданы 
линии с различными комбинациями генов устойчивости 
к бурой ржавчине Lr19+Lr26, Lr19+Lr37. Получены се-
рии линий, устойчивых к местным популяциям Puccinia 
triticina и Erysiphe graminis. Созданы транслокация 7Age 
– 7D с генами устойчивости к возбудителю бурой ржав-
чины, а также оригинальные замещения хромосом мягкой 
пшеницы хромосомами пырея удлиненного 3Age (3D), 
3Age (3B) (Сибикеев и др., 2018). 

Следует подчеркнуть, что, несмотря на внушительный 
объем переносов в генофонд мягкой пшеницы межвидово-
го и чужеродного генного материала с генетическими де-
терминантами устойчивости к бурой ржавчине, они пока 
редко успешно используются в коммерческих сортах (Си-
бикеев и др., 2018). 
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На территории Среднего Поволжья в производстве 
используются сорта яровой мягкой пшеницы, которые 
содержат эффективные в регионе гены устойчивости к P. 
triticina: Lr9, Lr13, Lr19, Lr23, Lr24, Lr25, Lr31, L36, Lr37, 
Lr38, Lr39, LrAg2. Большие площади посевов в регионе 
занимают сорта яровой мягкой пшеницы: Тулайковская-1, 
Тулайковская степная, Пирамида (ген Lr23); Тулайков-
ская-108, Экада-6, Экада-113, Волгоуральская, Самсар, 
Юлия, (ген Lr19); Тулайковская-5, Тулайковская-10, Ту-
лайковская золотистая, Тулайковская-100, Тулайков-
ская-110 (ген LrАg2, результат замещения 6D на 6J хро-
мосому Thinopyrum intermedium (Host) (Salina et al., 2015; 
Сюков и др., 2018).

В Самарском НИИСХ в селекцию озимой мягкой пше-
ницы привлекаются доноры генов Lr3, Lr9, Lr10, Lr26, 
Lr34, Lr39(41). В скрещиваниях активно используются 
сорта яровой мягкой пшеницы Тулайковская Золотистая 
и Тулайковская 10, которые являются донорами замещён-
ной хромосомы пырея промежуточного 6Agi2 (Долженко 
и др., 2022).

Идентификация генов устойчивости к бурой ржавчине 
в новых сортах озимой мягкой пшеницы показала отсут-
ствие в их генотипе эффективных Lr-генов. Однако необ-
ходимо отметить, что удовлетворительный уровень защи-
ты озимой мягкой пшеницы к бурой ржавчине позволяет 
обеспечить ген Lr34 в комбинациях с малоэффективными 
генами ювенильной устойчивости Lr3, Lr10 и Lr26, кото-
рый широко представлен в генотипах изученных сорто-
образцов (Гультяева и др., 2022).

Несмотря на активную селекционную работу, проводи-
мую в различных точках Поволжья, разнообразие сортов 
по генам устойчивости к бурой ржавчине недостаточ-
ное. Отмечается варьирование сортов мягкой пшеницы 
от устойчивых к патогену до восприимчивых (Конькова, 
2018).

Желтая пятнистость (пиренофороз)
Желтая пятнистость, или пиренофороз – экономиче-

ски важное заболевание пшеницы во всем мире, включая 
Поволжье. Возбудитель болезни – аскомицетный гриб 
Pyrenophora tritici-repentis (Drechslera tritici-repentis). Гриб 
обладает большим потенциалом генетической изменчиво-
сти, размножается половым путем с образованием псевдо-
тециев с аскоспорами и бесполым – конидиями. Патоген 

сохраняется на зараженной соломе в виде мицелия и пло-
довых тел. Молодые проростки озимой пшеницы зара-
жаются весной аскоспорами, которые «выстреливаются» 
зрелыми псевдотециями. Дополнительными источниками 
инфекции являются зараженные семена и конидии с зара-
женных остатков культуры предыдущего вегетационного 
сезона или дикорастущих злаков, которые также являются 
хозяевами для P. tritici-repentis. Заболевание проявляется 
в виде пятен на листьях пшеницы. Сначала появляются 
округлые светло-коричневые пятна, которые со временем 
увеличиваются, приобретают темно-коричневый цвет и 
желтую кайму, напоминая «глаза». В течение вегетацион-
ного сезона на пятнах образуются конидии, которые легко 
переносятся ветром и дождем на другие растения, также 
вызывая болезнь. 

На вредоносность желтой пятнистости влияют в пер-
вую очередь генотип растения-хозяина и расовый состав 
популяции возбудителя, а также иные факторы, такие как 
состав почвы, климатические условия и использование 
агротехнических приемов. Проявление болезни на уров-
не эпифитотии наблюдается периодически в разных зер-
носеющих регионах и приводит к потере урожая до 65 % 
(Hirrell et al.,1990; Rees et al., 1982) и ухудшению качества 
зерна (Ciuffetti et al., 1997).

Хозяин-специфичные токсины P. tritici-repentis, назы-
ваемые также эффекторами, − PtrToxA, PtrToxB и PtrToxC, 
индуцирующие некроз и хлороз на листьях восприимчи-
вых сортов пшеницы, относят к факторам патогенности. 
Патосистема «пшеница – P. tritici-repentis» всесторонне 
активно изучается более 30 лет. Популяции этого патоге-
на изучали как в России, так и за рубежом по признакам 
вирулентности (Михайлова и др., 2015), по наличию ге-
нов ToxA и ToxB, кодирующих токсины PtrToxA и PtrToxB 
(Мироненко и др., 2015, 2019, 2024a) и по молекулярным 
маркерам – RAPD (Mironenko et al., 2007) и SSR (Gurung et 
al., 2013; Mironenko et al., 2016). 

Расы P. tritici-repentis идентифицируют по способности 
изолятов патогена продуцировать хозяин-специфичные 
токсины – PtrToxA, PtrToxB и PtrToxC, индуцирующие 
симптомы некроза или хлороза на листьях линий/сортов 
дифференциаторов пшеницы. В настоящее время принята 
система из 8 рас (табл. 1). Все расы заражают сорт твердой 
пшеницы Coulter с образованием некроза и не вызывают 

Таблица 1. Описание рас Pyrenophora tritici-repentis (по Ramos et al., 2024, с изменениями)

Table 1. Description of Pyrenophora tritici-repentis races (modified from Ramos et al., 2024)

Номер 
расы/
Race 

number

Обозначение токсинов, 
продуцируемых расой 

Identification of toxins produced  
by the race

Линии/сорта диффренциаторов с ответными реакциями на заражение 
отдельными расами 

Lines/varieties of differentiators with responses to infection by individual races
Некроз / Necrosis Хлороз / Chlorosis

1 Ptr ToxA, Ptr ToxC Glenlea, Katepwa 6B365
2 Ptr ToxA Glenlea, Katepwa -
3 Ptr ToxC -* 6B365
4 нет - -
5 Ptr ToxB - Katepwa, 6B662
6 Ptr ToxB, Ptr ToxC - Katepwa, 6B662, 6B365
7 Ptr ToxA, Ptr ToxB Glenlea, Katepwa Katepwa, 6B662
8 Ptr ToxA, Ptr ToxB, Ptr ToxC Glenlea, Katepwa Katepwa, 6B662, 6B365

* Отсутствие симптома некроза или хлороза. 
* Absence of symptoms of necrosis or chlorosis.
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симптомов на сорте мягкой пшеницы Salamouni и образце 
твердой пшеницы 4B1149 (Ramos et al., 2024).

Всего у пшеницы идентифицировано и картировано 
восемь генов, ассоциированных с признаком ее устой-
чивости к возбудителю желтой пятнистости. В процессе 
их обнаружения авторы давали разные названия одним 
и тем же генам: доминантные гены чувствительности к 
отдельным токсинам или восприимчивости к изолятам, 
продуцирующим эти токсины. Рецессивные аллели этих 
же генов называли рецессивными генами устойчивости. 

Чтобы унифицировать обозначения этих генов в 2013 г. 
им был присвоен символ Tsr (tan spot resistance) (McIntosh 
et al., 2013). Семь генов обеспечивают расоспецифичную 
восприимчивость/устойчивость, а восьмой – ген Tsr7 от-
несен к доминантным генам устойчивости, контролирую-
щим устойчивость к четырем различным расам патогена 
(табл. 2). Кроме основных генов восприимчивости/устой-
чивости к возбудителю желтой пятнистости известно бо-
лее 100 локусов количественных признаков устойчивости, 
так называемых QTL (обзор Faris et al., 2013).

Таблица 2. Гены восприимчивости, рецессивной и доминантной устойчивости к Pyrenophora tritici-repentis  
(по Ramos et al., 2024, с изменениями)

Table 2. Genes of susceptibility, recessive and dominant resistance to Pyrenophora tritici-repentis  
(modified from Ramos et al., 2024)

Ген 
The gene

Расы патогена 
Races of the pathogen

Функция гена 
The function of the gene

Tsn1 (=Tsr1)
1 и 2

Доминантный ген восприимчивости/чувствительности к Ptr ToxA 
Dominant gene of susceptibility/sensitivity to Ptr ToxA

tsn1 (=tsr1) Рецессивный ген устойчивости к Ptr ToxA 
Recessive gene of resistance to Ptr ToxA

Tsc2 (=Tsr6) 5 Доминантный ген восприимчивости/чувствительности к Ptr ToxB 
Dominant gene of susceptibility/sensitivity to Ptr ToxB

Tsc1 1 и 3 Доминантный ген восприимчивости/чувствительности к Ptr ToxС 
Dominant gene of susceptibility/sensitivity to Ptr ToxC

Tsn2 (=Tsr2)
Tsn5 (=Tsr5) 3 и 5

Гены восприимчивости/чувствительности 
Genes of susceptibility/sensitivityTsn3 (=Tsr3) 1

Tsn4 (=Tsr4) 1
Tsn6 (=Tsr6) 5
tsn2 (=tsr2)
tsn5 (=tsr5) 3, 5

Рецессивные гены устойчивости 
Recessive genes of resistancetsn3 (=tsr3) 1

tsn4 (=tsr4) 1
tsn6 (=tsr6) 5

Tsr7 1, 2, 3, 5 Доминантный ген устойчивости 
Dominant gene of resistance

В Российской Федерации желтая пятнистость впервые 
была обнаружена на Северном Кавказе в 1985 г. (Гранин 
и др., 1989), затем болезнь распространилась по террито-
рии Краснодарского и Ставропольского краев (Андронова, 
2001) и в целом Северо-Кавказского региона (Кремнева, 
Волкова, 2007). Однако в южных регионах нашей страны 
не было отмечено вспышек этой болезни. Другая ситуация 
наблюдается в условиях Нижнего Поволжья (Саратовская 
обл.). Здесь с 2000 г. отмечается массовое распростране-
ние и сильное развитие болезни вплоть до уровней эпи-
фитотий (Маркелова и др., 2012). Так, в 2018 г. в Саратов-
ской области эпифитотию желтой пятнистости оценили 
как среднюю (поражение растений пшеницы достигало 
30–40 %), а в 2019 г. – как сильную (поражение достигало 
80 %) (Конькова, Лящева, 2020). Данная ситуация интерес-
на тем, что эти годы были засушливыми в Поволжье, с ми-
нимальным выпадением осадков. Тем не менее, этот факт 
не повлиял на развитие болезни. Данное явление можно 
объяснить существованием в популяциях P. tritici-repentis 
изолятов, отличающихся адаптивными свойствами, позво-
ляющими выживать в экстремальных условиях, и геноти-
пом сортов, районированных в Поволжье, несущих гены 
восприимчивости к возбудителю болезни. 

Наиболее перспективный современный метод улучше-
ния селекции пшеницы на устойчивость – отбор источ-
ников устойчивости с помощью молекулярных маркеров, 
сцепленных с генами устойчивости/восприимчивости. 
Токсин PtrToxA – основной фактор патогенности P. tritici-
repentis (Strelkov, Lamari, 2003; Ciuffetti et al., 2010) – вза-
имодействует с продуктом гена восприимчивости Tsn1 
(Faris et al., 2010), что выражается в появлении симптомов 
некроза на образцах пшеницы, обладающих этим геном. 
Ген Tsn1 хорошо изучен, клонирован и для его диагности-
ки методом ПЦР в образцах пшеницы разработаны прай-
меры (Faris et al., 2010; Nuzhnaya et al., 2023).

Во всем мире практикуется негативная селекция мяг-
кой пшеницы против доминантной аллели гена Tsn1, сни-
жая, таким образом, вероятность поражения сортов изоля-
тами P. tritici-repentis, продуцирующими токсин PtrToxA. 
Особую эффективность этот подход дает в регионах, где 
в популяциях патогена преобладают изоляты, продуци-
рующие токсин PtrToxA, например, в Австралии (See et 
al., 2018; See, Moffat, 2021). Кроме того, отсутствие Tsn1 
в сортах пшеницы уменьшает их поражение другими 
листостебельными патогенами – Parastagonospora no-
dorum и Bipolaris sorokiniana (Virdi et al., 2016; Liu et al., 
2015), которые, как и Pyrenophora tritici-repentis, имеют 
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идентичные гены ToxA. Если патоген Parastagonospora no-
dorum считается «хозяином» гена ToxA, то B. sorokiniana 
приобрел этот ген путем горизонтального переноса (Mc-
Donald et al., 2018), также как Pyrenophora tritici-repentis 
(Friesen et al., 2006). Многими исследованиями показано, 
что для тетраплоидной пшеницы взаимодействие Tsn1 и 
PtrToxA не ассоциируется с развитием болезни и зависит 
от генотипа хозяина (Virdi et al., 2016; Chu et al., 2010; See 
et al., 2020).

Следует отметить «подводные камни» негативной 
селекции против Tsn1. В некоторых исследованиях от-
мечены случаи, когда сорта нечувствительные к токсину 
PtrToxA и не имеющие доминантной аллели Tsn1, всё же 
показали высокую степень восприимчивости к жёлтой 
пятнистости (Dinglasan et al., 2017). И наоборот, сорта не-
чувствительные к токсину имеющие генотип tsn1tsn1 ока-
зались восприимчивы к возбудителю желтой пятнистости, 
что объясняется существованием других неизвестных 
еще индуцирующих некроз токсинов, продуцируемых 
P. tritici-repentis.

С другой стороны, в популяциях P. tritici-repentis с вы-
сокой частотой встречаются изоляты, которые, несмотря 
на присутствие в них гена ToxA, не способны заражать со-
рта с доминантной аллелем гена восприимчивости Tsn1. И, 
наоборот, встречаются изоляты ToxA-, не продуцирующие 
токсин PtrToxA, но способные заражать сорта пшеницы 
генотипа tsn1tsn1. Объяснением данных «противоречий» 
в отношениях “ToxA-Tsn1” могут служить две гипотезы: 1) 
гены эффекторов могут подвергаться супрессии в резуль-
тате активности транспозонов гриба в процессе колони-
зации растения (Fouche et al., 2021) и не экспрессировать-
ся при заражении растения и 2) в изолятах существуют 
другие индуцирующие некроз токсины, кроме известного 
PtrToxA, которым соответствуют неизвестные еще гены 
восприимчивости в геноме пшеницы. В этом направлении 
начаты молекулярно-генетические исследования по иден-
тификации новых генетических локусов вирулентности 
P. tritici-repentis. Выявлен новый локус вирулентности Vi-
rOsler1, который картирован на второй хромосоме гриба, 
обуславливающий вирулентность штамма 86-124 к линии 
пшеницы CDC-Osler (Guo et al., 2025).

Таким образом, можно утверждать, что взаимоотноше-
ния паразита и хозяина в патосистеме «Triticum aestivum 
– Pyrenophora tritici-repentis», не укладываются в рамки 
известных отношений комплементарных генов восприим-
чивости и эффекторов – Tsn1/ToxA, Tsc2/ToxB и Tsc2/ToxC 
по типу ген-на-ген «в зеркальном отражении», т.е. инверс-
ному типу.

Селекция против доминантных аллелей генов Tsc2 и 
Tsc1 также признается полезной, так как сорта без этих ал-
лелей будут в меньшей степени заражаться расами гриба, 
продуцирующими токсины PtrToxB и PtrToxC, индуциру-
ющие хлороз на восприимчивых сортах. Однако, по при-
чине малой распространенности изолятов гриба с геном 
ToxB практически во всех регионах мира и недостаточной 
изученности вопроса генетической детерминации синтеза 
токсина PtrToxC, который является вторичным метаболи-
том в отличие от двух других белковых токсинов, гены 
восприимчивости Tsc2 и Tsc1 были изучены в меньшей 
степени. В настоящее время оба гена клонированы (Run-
ning et al., personal commun., цит. по Szabo-Hever et al., 

2023) и благодаря использованию метода GWAS (genome-
wide association studies) могут быть разработаны маркеры 
для использования в маркер-ориентированной селекции 
пшеницы на устойчивость к изолятам P. tritici-repentis, 
индуцирующим хлороз (Szabo-Hever et al., 2023).

Недавно в тетраплоидных и гексаплоидных пшеницах 
был обнаружен доминантный ген Tsr7, детерминирующий 
устойчивость к четырем расам возбудителя желтой пят-
нистости (Faris et al., 2020). Для этого гена были разра-
ботаны молекулярные маркеры типа STARP (semi-thermal 
asymmetric reverse PCR). Для поиска новых источников 
устойчивости к P. tritici-repentis проводят оценку образцов 
на ювенильную устойчивость в лабораторных условиях 
(Коваленко и др., 2022; Мироненко и др., 2023, 2024b) и на 
«взрослую» устойчивость в полевых условиях (Dinglasan 
et al., 2016; Kremneva et al., 2021). Так, в работе Кохмето-
вой А.М. с соавторами были отобраны 27 образцов пше-
ницы устойчивых к PtrToxA, которые также были устой-
чивы в полевых условиях на стадии взрослых растений 
(Kokhmetova et al., 2019). 

Отмечены случаи отсутствия корреляции устойчи-
вости образцов пшеницы в ювенильной фазе и стадии 
взрослых растений (Dinglasan et al., 2016; Kokhmetova et 
al., 2021; Kremneva et al., 2021). В полевых оценках доля 
устойчивых сортов обычно существенно ниже, чем в ла-
бораторных (Маркелова, Иванова, 2012). Так, в полевых 
опытах, выполненных в условиях Нижнего Поволжья, из 
общей выборки более 1000 образцов было выявлено толь-
ко 4 % высоко устойчивых и 6 % умеренно устойчивых 
(Маркелова, Иванова, 2012). Поиск источников устойчи-
вости к возбудителю желтой пятнистости остается акту-
альным. Источники устойчивости были найдены среди 
образцов пшеницы из коллекции Всероссийского инсти-
тута генетических ресурсов растений им. Н. И. Вавилова 
(ВИР) (Dinglasan et al., 2019; Мироненко и др., 2024b) и 
староместных сортов пшеницы из коллекции мягкой пше-
ницы CIMMYT и ВИР (Gurung et al., 2011; Мироненко и 
др., 2023). 

Мучнистая роса 
Мучнистая роса еще одна широко распространен-

ная в зоне возделывания пшеницы болезнь, вызываемая 
сумчатым грибом Blumeria graminis f. sp. tritici (синоним 
Erysiphe graminis). Болезнь проявляется в виде белого 
мучнистого налета конидий и конидиеносцев сначала на 
листьях нижнего яруса, а затем на всем вегетирующем 
растении вплоть до флаговых листьев и колосьев в стадию 
молочной спелости. К концу вегетации растения-хозяина 
на стареющем мицелии появляются мелкие темноокра-
шенные плодовые тела (клейстотеции), в которых созрева-
ют аски с аскоспорами. Гриб зимует в виде клейстотециев 
на растительных остатках или в виде мицелия на всходах 
озимой пшеницы и падалицы. Весной аскоспоры созрева-
ют и разлетаются, становясь первичным источником ин-
фекции для новых посевов (Койшыбаев, 2018). Заражение 
грибом приводит к снижению фотосинтеза и уменьшению 
ассимиляционной поверхности листьев. Потери урожая 
на восприимчивых сортах могут составлять от 10–40 до 
50 % (Lalošević et al., 2022; Mapuranga et al., 2022). Муч-
нистая роса может развиваться как на озимой, так и на 
яровой пшенице на любых стадиях роста растений. Рас-
пространение патогена может происходить как конидиями 
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и мицелием, так и аскоспорами. За время вегетации может 
развиться от 10 до 20 генераций конидиального спороно-
шения, причем гриб отличается высокой адаптационной 
способностью к различным климатическим условиям и 
крайней вредоносностью (Асхадуллин и др., 2022a). 

Мучнистая роса пшеницы относится к числу эко-
номически значимых заболеваний, что обусловливает 
глобальный интерес к изучению устойчивости сортов, 
идентификации Pm генов и анализу популяций патоге-
на. Для оценки генетического разнообразия и патогенно-
го потенциала B. graminis широко применяются методы, 
основанные на анализе вирулентности и ДНК-маркерах. 
Ярким примером такого подхода является исследование 
Liu и соавторов (2015), в котором была проанализиро-
вана вирулентность и полиморфизм ISSR локусов у 109 
изолятов гриба, представляющих популяцию возбудителя 
мучнистой росы провинции Сычуань в Китае. Были выде-
лены две группы изолятов с высокой (92 изолята) и низкой 
(17) вирулентностью. Показано, что многие гены потеря-
ли эффективность. Ген устойчивости Pm21 был эффек-
тивен ко всем популяциям гриба, а Pm13, Pm5b, Pm2+6 
и PmXBD сохранили эффективность. В результате ISSR 
анализа было выявлено большое генетическое разнообра-
зие среди популяций гриба в Сычуани (Liu et al., 2015). 
Проанализирована структура вирулентности и генетиче-
ское разнообразие популяций B. graminis f. sp. tritici (Bgt), 
выделенных из северо-восточного (Ляонин, Хэйлунцзян) 
и северо-западного (Ганьсу) Китая, на 37 сортах пшени-
цы, каждый из которых несет известный ген устойчивости 
к мучнистой росе (Pm). Показано, что Pm21 обеспечил 
100 % устойчивость ко всем изолятам из всех трех провин-
ций, в то время как Pm13, Pm16, Pm18 и Pm22 показали 
частичную устойчивость. Популяции гриба были проана-
лизированы с использованием EST-SSR маркеров. Пока-
зано, что популяции из разных регионов демонстрируют 
сильную генетическую дифференциацию (Wu et al., 2019). 
Эффективность гена Pm21 для китайских популяций пато-
гена была также подтверждена в работе Zhang с соавтора-
ми (Zhang et al., 2022). 

Обширное исследование популяций возбудителя муч-
нистой росы из многих стран мира, в том числе из России, 
было опубликовано в 2022 г. группой ученых (Kloppe et 
al., 2022). При анализе 346 изолятов B. graminis f. sp. tritici 
из нескольких стран были оценены частоты вирулент-
ности. Было показано, что многие из использовавшихся 
длительное время генов Pm (Pm1a–Pm17) потеряли эф-
фективность. Масштабное исследование вирулентности 
B. graminis f. sp. tritici в Сербии на 1013 изолятах гриба 
было проведено в период 1995–2013 гг. (Lalošević et al., 
2022). На наборе из 20 линий – дифференциаторов с из-
вестными Pm генами устойчивости к мучнистой росе 
было идентифицировано 862 уникальных патотипа гриба. 
Частоты вирулентности для Pm6, Pm7 и Pm5+8 были вы-
сокими в течение 19-летнего периода. Выявлено большое 
количество генов вирулентности у изолятов гриба и боль-
шое генетическое разнообразие популяций патогена, что 
является наиболее влиятельным фактором для возникно-
вения эпифитотий мучнистой росы. 

У пшеницы в настоящее время идентифицировано 92 
аллеля в 62 локусах (Pm1 – Pm65), детерминирующих 
устойчивость к мучнистой росе. Более половины генов 

устойчивости к мучнистой росе привнесены в геном мяг-
кой пшеницы от родственных ей видов и родов (Радченко 
и др., 2020). К генам устойчивости разработаны молеку-
лярные маркеры. С использованием молекулярных мар-
керов, в китайских сортах были идентифицированы гены 
Pm3, Pm8, Pm16 и Pm21 (Wu et al., 2021). В другом ис-
следовании в коллекции из 137 диких видов пшеницы и 
эгилопсов были идентифицированы гены Pm2, Pm4, Pm6, 
Pm58 и Pm68 (Wang et al., 2024). Среди них, три аллеля 
Pm4 (Pm4a, Pm4b и Pm4f) были идентифицированы в 4 об-
разцах T. aestivum subsp. spelta. В этом исследовании были 
выделены ценные источники устойчивости к мучнистой 
росе, необходимые для селекции. Нельзя забывать, что от-
сутствие генетического разнообразия, однородность воз-
делываемых сортов по генам устойчивости к B. graminis 
f. sp. tritici создает условия для адаптивной микроэволю-
ции гриба (Радченко и др., 2020). Проводятся работы по 
картированию новых генов устойчивости к возбудителю 
мучнистой росы. С использованием популяции F2 карти-
рован новый ген – кандидат (PmSN15218) устойчивости 
к мучнистой росе на длинном плече хромосомы 2А (Sun 
et al., 2022). В результате генетического анализа картиру-
ющей популяции F2 было доказано, что один доминиру-
ющий ген, предварительно обозначенный PmCG15–009, 
детерминирует устойчивость к изоляту B. graminis f. sp. 
tritici E09. Было показано, что PmCG15–009 локализован 
на хромосоме 2BL и фланкирован маркерами XCINAU130 
и XCINAU143 (Zhang et al., 2023). 

В нашей стране большой вклад в изучение генетики 
устойчивости к мучнистой росе внесли работы Леоновой 
И. Н. (Леонова, 2019). В результате анализа устойчивости 
97 сортов пшеницы было показано, что к западносибир-
ской популяции возбудителя мучнистой росы почти все 
проанализированные сорта были устойчивы. С использо-
ванием ассоциативного картирования были идентифици-
рованы восемь локусов, детерминирующих устойчивость 
к патогену в хромосомах 1AL, 1DS, 2BL, 5AS, 5DS, 6AL, 
6DL и 7AL. В работе были сделаны выводы о том, что 
QTLs, локализованные на хромосомах 1DS, 5AS и 6AL 
являются новыми локусами устойчивости. Большое зна-
чение имеют и работы Лебедевой Т. В. по генетической 
детерминации устойчивости к B. graminis f. sp. tritici, 
проводящиеся во Всероссийском институте генетических 
ресурсов растений им. Н. И. Вавилова (ВИР). На обшир-
ном материале в результате генетического анализа ги-
бридных популяций F2 был показан моногенный контроль 
устойчивости к патогену сортов российской и зарубежной 
селекции (Лебедева, Зуев, 2015; 2021). В результате ис-
следований образцов пшеницы из коллекции ВИР были 
идентифицированы перспективные источники устойчиво-
сти к мучнистой росе. В работе Лебедевой с соавторами 
(2019) продемонстрирована высокая эффективность гена 
Pm12 к ленинградской популяции B. graminis f. sp. tritici. 
Эффективность данного гена против российских популя-
ций возбудителя также подтверждена в серии исследова-
ний отечественных ученых, в ходе которых проводился 
скрининг сортов и коллекционного материала по устой-
чивости к патогену, позволивший отобрать ценные для 
селекции резистентные генотипы (Василова и др., 2016; 
Сочалова и др., 2019, 2021).
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Мучнистая роса особо вредоносна для Среднего По-
волжья. В селекционных учреждениях Приволжского 
региона ведутся целенаправленные исследования по соз-
данию генотипов мягкой пшеницы, обладающих устойчи-
востью к B. graminis f. sp. tritici. Так, в Самарском НИИСХ 
им. Н.М. Тулайкова на протяжении многих лет ведется 
работа по созданию устойчивых к мучнистой росе со-
ртов яровой и озимой пшеницы. Примером этой работы 
может быть сорт яровой мягкой пшеницы Тулайковская 
108 с групповой устойчивостью к мучнистой росе и бу-
рой, стеблевой и жёлтой ржавчинам (Сюков, 2017). В на-
стоящее время в ФИЦ КазНЦ РАН проводится работа по 
выведению устойчивых к мучнистой росе сортов. Такие 
новые сорта, как 100 лет ТАССР, Балкыш, Хазинэ, Чисто-
польская, Буляк, Ситара и Баракат устойчивы к мучнистой 
росе. Кроме того, вышеперечисленные сорта обладают 
групповой устойчивостью к листостебельным болезням 
пшеницы – сорта 100 лет ТАССР, Балкыш, Хазинэ, Чи-
стопольская, Буляк устойчивы кроме мучнистой росы к 
стеблевой и бурой ржавчинам и темно-бурой пятнисто-
сти; сорт Ситара кроме высокой полевой устойчивости к 
мучнистой росе устойчив к твердой головне, а сорт Бара-
кат – к бурой ржавчине (Асхадуллин и др. 2022b, 2024). К 
несомненным достижениям последних лет специалистов 
ФГБНУ ФНЦ ЛК ОП «Пензенский НИИСХ» относится 
сорт озимой мягкой пшеницы Дарго – высокоустойчивый 
к мучнистой росе и бурой ржавчине (Косенко, 2025). 

Дикие виды – источники генов устойчивости
Очевидной проблемой, касающейся не только отече-

ственных, но и зарубежных сортов, является бедность ге-
нофонда пшеницы по многим признакам, в том числе, и по 
устойчивости к биотическим факторам. Этому способство-
вала направленность селекции пшеницы исключительно 
на продуктивность и качество зерна, доминирующая дол-
гие годы во всем мире (Wulff, Matthew, 2014). Решением 
этой проблемы является привлечение материала из гене-
тических банков, таких, например, как коллекция гене-
тических ресурсов растений ВИР, а также использование 
в селекции диких родственников пшеницы. Виды родов 
Aegilops, Secale, Agropyron, а также дикие виды пшениц 
представляют собой ценный и практически неисчерпае-
мый источник аллелей устойчивости к широкому спектру 
грибных заболеваний (Olivera et al., 2018; Johansson et al., 
2020). Развитие методов клеточной и хромосомной инже-
нерии позволило преодолеть ряд биологических барьеров, 
таких как нескрещиваемость и стерильность гибридов, 
что ограничивало возможности межвидовой гибридиза-
ции. Благодаря этому стал доступен обширный резерву-
ар генетического разнообразия посредством отдалённой 
гибридизации пшеницы с дикорастущими и культурными 
видами злаков. Успешными примерами служат работы по 
интрогрессии ценных генов от видов следующих родов: 
•	 	 Род Agropyron: A. intermedium, A. bessarabicum,  

A. junceum, A. elongatum (Xu et al., 2012; Zheng et al., 
2012);

•	 	 Род Secale: S. cereale (рожь культурная);
•	 	 Род Leymus: L. racemosus, L. mollis (Rahmatov et al., 

2012).
Показательно, что больше половины генов устойчи-

вости к стеблевой ржавчине Puccinia graminis интрогрес-
сированы от диких видов, а из 69 генов устойчивости 

пшеницы к возбудителю бурой ржавчины P. triticina 29 ге-
нов перенесено в Triticum aestivum от других видов злаков 
(Кильчевский, Хотылева, 2008). Эффективному использо-
ванию интрогрессивных генов устойчивости в коммерче-
ских сортах пшеницы препятствуют две основные пробле-
мы – это одновременное введение агрономически вредных 
признаков, сцепленных с генами устойчивости и быстрое 
преодоление патогеном моногенной устойчивости. Рабо-
ты по изучению интрогрессивных линий и использова-
нию их генетического потенциала в селекционном про-
цессе проводятся во всем мире (Rawat et al., 2011; Wulff, 
Matthew, 2014; Singh et al., 2016; Ali et al., 2016; Rakszegi 
et al., 2017; Wang et al., 2020; Donget et al., 2020). Селекция 
на иммунитет с использованием интрогрессивных линий 
активно ведется в селекционных центрах Российской Фе-
дерации. Так, в Западной Сибири (Омский ГАУ) начата 
работа по созданию сортов яровой пшеницы, устойчивых 
к стеблевой ржавчине с привлечением источников, соз-
данных в CIMMYT (Шаманин и др., 2012). В Московском 
НИИСХ «Немчиновка» получены озимые и яровые интро-
грессивные линии мягкой пшеницы с чужеродным гене-
тическим материалом видов Ae. speltoides, Ae. triuncialis, 
S. cereale, устойчивые к бурой и стеблевой ржавчинам. С 
использованием этих линий создан оригинальный исход-
ный селекционный материал яровой пшеницы с несколь-
кими генами устойчивости к расе возбудителя стеблевой 
ржавчины Ug99 (Baranova et al., 2016; Lapochkina et al., 
2017, Лапочкина и др., 2021). Наличие пшенично-ржаной 
транслокации 1RS.1BL, несущей комплекс сцепленных ге-
нов устойчивости к болезням – бурой, стеблевой и желтой 
ржавчинам и мучнистой росе (Lr26, Sr31, Yr9 и Pm8), было 
выявлено в сортах селекции КНИИСХ (Беспалова и др., 
2012; Баранова, 2020; Baranova et al., 2023). Сотрудниками 
ФГБНУ ИЦиГ СО РАН проводятся исследования сортов и 
линий пшеницы с генетическим материалом от диких ви-
дов, таких как Ae. speltoides (Адонина, Салина, 2007; Адо-
нина и др., 2012, Петраш и др., 2016), T. timopheevii (Маль-
чиков и др., 2015; Леонова, Будашкина, 2016), Thinopyrum 
intermedium (Salina et al., 2015). Результатом успешной ко-
операции между ФГБНУ «СибНИИСХ» и ФГБНУ ИЦиГ 
СО РАН стало создание для условий Западной Сибири и 
Урала нового поколения коммерческих сортов яровой мяг-
кой пшеницы, обладающих комплексной устойчивостью. 
Стратегическое привлечение доноров чужеродных генов 
в скрещивания позволило селекционерам СибНИИСХ 
вывести такие сорта, как Омская 37, Омская 38, Омская 
41 и ряд конкурентоспособных линий. Накопление об-
ширной коллекции линий с различными интрогрессиями, 
в свою очередь, создало основу для пирамидирования 
генов, контролирующих устойчивость к биотическим и 
абиотическим стрессам (Белан и др., 2017). В лаборато-
рии генетики и цитологии ФАНЦ Юго-Востока получена 
коллекция оригинальных интрогрессивных линий яровой 
мягкой пшеницы с устойчивостью к комплексу патогенов 
(возбудителям мучнистой росы, желтой пятнистости, бу-
рой, желтой и стеблевой ржавчины), в том числе и к расе P. 
graminis f. sp. tritici Ug99 (Баранова и др., 2023; Сибикеев 
и др., 2011; Сибикеев и др., 2018; Сибикеев и др., 2021). 

Современные подходы в селекции пшеницы
В условиях сопряженной эволюции патогенов и рас-

тения-хозяина, когда появляются новые разновидности 
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возбудителей болезней, а гены устойчивости теряют эф-
фективность и, кроме того, генетическое разнообразие 
по генам устойчивости в коммерческих сортах пшеницы 
крайне низко, появляется острая необходимость в иден-
тификации и картировании новых генов устойчивости к 
болезням. Сегодня разработка молекулярных маркеров 
для маркер-ориентированной селекции, картирование 
QTL, поиск интрогрессий при отдаленной гибридизации, 
геномная селекция, полногеномный поиск ассоциаций 
(Genome-Wide Association Study (GWAS)) и т.д. значи-
тельно упрощаются с появлением полных и правильно 
аннотированных сборок геномов сельскохозяйственных 
растений. Все это стало возможным благодаря развитию 
технологий высокопроизводительного секвенирования. 
Однонуклеотидные полиморфизмы (SNP), идентифици-
рованные с помощью полногеномного секвенирования 
(Whole Genome Sequencing (WGS)), служат маркерами для 
связи между генотипами и фенотипами. Полногеномное 
секвенирование может идентифицировать миллионы SNP, 
но для выполнения большинства прикладных задач такая 
высокая плотность SNP на генетических картах не требу-
ется. Подходы с низким покрытием при секвенировании 
включают секвенирование подмножества мест, распре-
деленных по всему геному, для уменьшения сложности 
генома и быстрого генотипирования образцов с исполь-
зованием маркеров SNP. Генотипирование с помощью 
секвенирования (Genotyping-by-Sequencing (GBS)), LP-
WGS метод секвенирования с низким покрытием генома 
(Low-Pass Whole Genome Sequencing) (Elshire et al., 2011), 
активно применяются в геномной селекции, картирова-
нии генов и поиске ассоциаций по всему геному у разных 
видов сельскохозяйственных культур (Poland et al., 2012; 
Liu et al., 2014; Sonah et al., 2015; Wu et al., 2016; Furuta 
et al., 2017). Недавно разработанный метод генотипирова-
ния путем секвенирования (GBS) применяется для гене-
тического картирования, выявления молекулярных мар-
керов и геномной селекции (Pronozin et al., 2023). Так, с 
использованием метода GBS на картирующей популяции 
F2 от скрещивания устойчивого и восприимчивого роди-
телей были выявлены 8 генов-кандидатов, детерминиру-
ющих устойчивость Brassica oleracea к расе 1 бактерии 
Xanthomonas campestris pv. campestris (Lu et al., 2023). Так-
же с использованием метода GBS индийскими учеными 
впервые были картированы три QTL локуса, отвечающие 
за устойчивость китайской горькой тыквы к вирусу жел-
той мозаики (YMD) (Kaur et al., 2021) Что касается при-
менения данного подхода к генотипированию пшеницы 

и картированию новых генов, то с использованием 28644 
GBS маркеров была построена консенсусная карта пше-
ничных хромосом (Li et al., 2015). В 2020 г. вышла статья, 
посвященная картированию генов устойчивости к стебле-
вой ржавчине (Edae et al., 2020). Всего было оценено 250 
линий североамериканской яровой пшеницы на стадии 
проростков на устойчивость к семи изолятам P. graminis f. 
sp. tritici: TKKTP, TKTTF, TKTTF, TRTTF, TTRTF, TTKSK 
и TTKTT. Линии были генотипированы методом GBS, и 
9042 SNP были использованы для идентификации участ-
ков хромосом, связанных с устойчивостью к семи изоля-
там гриба. Сильные сигналы ассоциации были обнару-
жены на хромосомах 6BL (устойчивость к расе TTRTF) и 
4BS (устойчивость к расе TTKSK и TTKTT). Интересное 
исследование было опубликовано в 2023 г. – картирование 
гена устойчивости пшеницы Gb1 к обыкновенной злако-
вой тле (Schizaphis graminum) (Xu et al., 2023). В работе 
американских ученых, с использованием картирующей 
популяций RIL линий, методом GBS было картировано 
несколько QTL, детерминирующих устойчивость к сте-
блевой ржавчине (Bajgain et al., 2016). Так же, у мягкой 
пшеницы с помощью GBS были обнаружены новые QTL 
и гены кандидаты устойчивости к желтой (Yr) и листо-
вой (Lr) ржавчинам и фузариозу колоса (Saleem et al., 
2022; Mir et al., 2023), кроме того, GBS позволяет карти-
ровать интрогрессии в геноме пшеницы при межвидовой 
гибридизации. 

Непосредственным приложением достижений геноми-
ки стала маркер-ориентированная селекция. Этот подход 
позволяет вести отбор непосредственно по генотипу – на-
личию целевых генов, с использованием молекулярных 
маркеров. Как упоминалось выше, молекулярные маркеры 
разработаны для многих генов устойчивости. Для пше-
ницы существует сайт https://maswheat.ucdavis.edu/, где 
представлены маркеры генов устойчивости к стеблевой, 
бурой и желтой ржавчинам, а также к фузариозу колоса, 
валидированные и рекомендованные для MAS. Аналогич-
ный сайт (https://masrusplants.ru) к настоящему времени 
разработан в России – в ФГБНУ ИЦиГ СО РАН. На сай-
те представлены не только маркеры генов устойчивости 
пшеницы к болезням, но и приведены сорта и гибридные 
линии, в которых идентифицированы соответствующие 
гены. Маркер-ориентированная селекция активно приме-
няется в мире, с ее использованием созданы, например, 
индийские сорта, устойчивые к ржавчинным заболевани-
ям HD2967, HD2733 и HD2932 (Mallick et al., 2021).

Заключение
В связи с усилением вредоносности и распростране-

нием таких значимых патогенов, как возбудители стебле-
вой и бурой ржавчины, желтой пятнистости и мучнистой 
росы, во всем мире проводятся работы по анализу попу-
ляций грибов по признаку вирулентности, определению 
расового состава, определению генетической структуры 
популяций как на основе SNP полиморфизма, так и по SSR 
локусам. Проводится анализ сортов и селекционных ли-
ний по устойчивости к патогенам и идентификации генов 
устойчивости с использованием молекулярных маркеров. 
Ведутся работы по поиску и картированию новых генов 
устойчивости. Активно ведется селекционная работа по 

выведению устойчивых сортов. В условиях сопряженной 
эволюции патогена и растения-хозяина, опережающая 
селекция на устойчивость всегда будет иметь первосте-
пенное значение (Вавилов, 1986). Создание и возделы-
вание устойчивых сортов – это наиболее экологичный и 
рациональный способ борьбы с болезнями и вредителями 
(Радченко и др., 2020; Колесова и др., 2020, Randhawa et 
al., 2018; Basnet et al., 2022) и условие обеспечения продо-
вольственной безопасности нашей страны. 

Создание исходного материала для селекции на устой-
чивость является острой необходимостью для России. 
Одной из общемировых проблем, возникших в результате 

https://maswheat.ucdavis.edu/
https://masrusplants.ru
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длительной селекционной работы, сфокусированной ис-
ключительно на продуктивности и качестве зерна, стало 
значительное снижение генетического разнообразия пше-
ницы. Это привело к утрате таких ценных признаков, как 
устойчивость к биотическим и абиотическим факторам, 
в частности, устойчивость к грибным болезням (Wulff, 
Matthew, 2014). Так, устойчивость сортов российской се-
лекции к возбудителю стеблевой ржавчины в основном 
детерминирована генами Sr31 и Sr25. Ген Sr25 в настоя-
щее время сохраняет эффективность против западноси-
бирских популяций патогена, однако, как упоминалось 
выше, он утратил эффективность против поволжских по-
пуляций гриба.

Расширение генетической основы сортов, получе-
ние селекционного материала, разнообразного по генам 
устойчивости является чрезвычайно актуальным. Пробле-
ма поиска новых генов устойчивости успешно решается 
использованием в селекции родственных видов пшениц, а 
также представителей родов Aegilops, Secale и Agropyron. 
Использование современных методов, таких как маркер-о-
риентированная и геномная селекция, встроенных как ин-
струмент в классический селекционный процесс, наряду с 
изучением популяций грибов по признаку вирулентности, 
расширят наши знания об эффективных генах устойчиво-
сти, что позволит создавать устойчивые сорта, так необхо-
димые для России в современных условиях.
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GENETIC PROTECTION OF WHEAT FROM LEAF AND STEM DISEASES 
IN THE VOLGA REGION – PROBLEMS AND PROSPECTS

O.A. Baranova1*, N.V. Mironenko1, E.A. Konkova2 
1All-Russian Institute of Plant Protection, St. Petersburg, Russia  
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In the conditions of changing climate and emergence of new virulent pathotypes of pathogens, advanced breeding for 
resistance is of primary importance. Its strategy includes both studying the pathogen by virulence, tracking new pathotypes, 
migration routes, determining effective resistance genes; and analysis of resistance of varieties and lines, identification 
of known resistance genes, search for new genes and introduction of effective resistance genes into adapted germplasm. 
Wheat (Triticum spp.) is one of the most important grain crops for humans. In Russia, the main grain-producing regions 
are Western Siberia, Krasnodar Krai and, of course, the Volga region. Stem and leaf rust, powdery mildew and tan spot are 
dangerous diseases of wheat, common in the Volga region, causing crop losses and reducing grain quality. The causative 
agents of the diseases are basidiomycetes Puccinia graminis f. sp. tritici (stem rust), P. triticina (leaf rust) and ascomycete 
fungi – Pyrenophora tritici-repentis (Drechslera tritici-repentis) (tan spot) and Blumeria graminis f. sp. tritici (Erysiphe 
graminis) (powdery mildew). This review systematizes modern data on the harmfulness of these pathogens, the features 
of their biology and pathogenicity factors. Particular attention is paid to the analysis of world and Russian studies of the 
population structure of phytopathogens based on virulence and DNA markers. Data on the racial composition of the Volga 
region fungal populations, R-genes effective against them, and the resistance of wheat varieties approved for cultivation 
in the Volga region are presented. The article summarizes information on the genetics of resistance of bread wheat to 
the diseases under consideration, including a description of known resistance genes and their sources. The problems and 
prospects of using these genes in breeding programs to create resistant varieties are considered. 

Keywords: stem rust, leaf rust, tan spot, powdery mildew, races, resistance genes, sources of resistance, breeding of 
resistant varieties
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