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Among the pathogenic complex of the common wheat 
there is a causal agent of leaf and stem diseases: (rusts 
and powdery mildew), which has economic importan ce 
for most of the Russian regions. We propose a method-
ological approach for confirmation of effec tiveness of 
wheat genes conferring broad-spectrum resistance 
to different types of fungal diseases, which integrates 
traditional field tests and current genotyping tech-
niques with molecular DNA markers. The pro posed 
approach includes the following steps: 1) evaluating of 
wheat genotypes using molecular DNA markers; 2) field 
tests for genotypes; 3) confirma tion of effective ness 
of broad-spectrum resistance genes by matching field 
scores and data from mole cular markers. A protocol 
has been proposed for geno typing varieties and wheat 
lines using markers linked to Lr16/Sr23, Lr24/ Sr24, Lr19/
Sr25, Lr26/Sr31/Yr9/Pm8, Lr37/Sr38/Yr17 and the gene 
Lr34(=Sr57/Yr18/Pm38) with a pleiotropic effect. Mark-
ers to the genes Lr6Ai#2/Sr6Ai#2/Pm6Ai#2 transferred 
from Thinopyrum intermedium into the genomes of 
Russian wheat varieties and markers to a new translo-
cation from Aegi lops spel toides with a group of genes, 
designated as LrAsp7/SrAsp7/PmAsp7, were tested. 
When evaluating the contribution of the genes (includ-
ing genes located on the alien translocations) to the for-
mation of common wheat resistance to fungal diseases, 
it is necessary to use an extended sample, including 
genotypes carrying the same group of genes in a differ-
ent genetic background. In addition, recommendations 
are given on the terms and frequency of monitoring of 
fungal diseases in Western Siberia, depending on the 
pathogen. The methodological approach proposed in 
the article can be used for identification and evaluation 
of the efficacy of the genes determining protection of 
wheat from fungal diseases. This approach is applicable 
in the investigation of genetic collections consisting of 
isogenic lines, sources and donors of resistance genes, 
as well as in the development of wheat genotypes 
 using marker-assisted selection.
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Возбудители листостебельных инфекций мягкой пшеницы Triticum 
aestivum имеют экономическое значение для большинства регио-
нов Российской Федерации. Среди них наиболее распространены 
различные виды ржавчин и мучнистая роса. Нами усовершенство-
ван методический подход для постулирования эффективности ге-
нов, определяющих групповую устойчивость пшеницы к грибным 
заболеваниям; он объединяет традиционные методы фитопатоло-
гической оценки в поле и современные технологии генотипирова-
ния с помощью молекулярных ДНК-маркеров. Схема разработан-
ной методики включает следующие этапы: 1) изучение генотипов 
пшеницы с использованием молекулярных маркеров; 2) оценка 
генотипов в полевых условиях; 3) сопоставление данных фитопа-
тологической оценки и молекулярного маркирования для выявле-
ния образцов пшеницы с эффективной групповой устойчивостью 
к фитопатогенам. Приведены рекомендации по генотипированию 
сортообразцов и линий пшеницы с использованием маркеров к 
генам Lr16/Sr23, Lr24/Sr24, Lr19/Sr25, Lr26/Sr31/Yr9/Pm8, Lr37/Sr38/Yr17 
и гена с плейотропным эффектом Lr34(=Sr57/Yr18/Pm38). Апроби-
рованы маркеры для российских сортообразцов и линий, несущих 
хромосому от Thinopyrum intermedium с группой генов Lr6Ai#2/
Sr6Ai#2/Pm6Ai#2 и новую транслокацию от Aegilops speltoides с 
группой генов, обозначенных нами LrAsp7/SrAsp7/PmAsp7. При 
оценке вклада генов (включая гены, расположенные в районах 
транслокаций) в формирование устойчивости мягкой пшеницы к 
грибным инфекциям необходимо использовать расширенную вы-
борку генотипов, в том числе несущих одну и ту же группу генов в 
различном генетическом окружении. Дополнительно предложены 
сроки и периодичность учета развития грибных заболеваний в 
условиях Западной Сибири в зависимости от возбудителя. Пред-
ложенный в настоящей статье методический подход может быть 
использован для идентификации и оценки эффективности групп 
генов, обеспечивающих защиту пшеницы от листостебельных 
болезней. Данный подход применим при изучении генетических 
коллекций, состоящих из изогенных линий, источников и доноров 
генов устойчивости, а также при отборе генотипов пшеницы с ис-
пользованием маркер-ориентированной селекции.

Ключевые слова: полевая оценка устойчивости; молекулярные 
маркеры; групповая устойчивость к грибным заболеваниям; Lr; Sr; 
Pm; Triticum aestivum.
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В регионах с умеренным климатом, таких как центр и 
северозапад России, Урал и Западная Сибирь, по-
стоянным фактором, снижающим урожай зерновых, 

является комплекс листостебельных патогенов грибного 
происхождения. Среди них распространены возбудители 
бурой и стеблевой ржавчины, а также мучнистой росы 
(Сочалова, Лихенко, 2011; Гультяева и др., 2014). 

Бурая ржавчина (возбудитель – биотрофный парази-
тический гриб Puccinia triticina) – одно из наиболее рас-
пространенных и вредоносных заболеваний пшеницы во 
всем мире. Интенсивное развитие болезни в разных кли-
матических зонах обусловлено пластичностью и высокой 
репродуктивной способностью патогена. В Российской 
Федерации бурая ржавчина встречается повсеместно. 
Ежегодно она уносит до 10 % урожая, а в годы эпифито-
тийного развития потери урожая могут достигать 30 % 
и более (Коваленко и др., 2012). Наибольшее развитие 
болезни наблюдается в фазу цветения пшеницы, когда 
рекомендуется проводить серию фитопатологических 
учетов. 

Стеблевая ржавчина (возбудитель – биотрофный па-
разитический гриб Puccinia graminis) на протяжении 
многих лет не носила эпифитотийного характера разви-
тия. Однако в последнее десятилетие заболевание стало 
приобретать хозяйственное значение в связи со смеще-
нием климатических показателей северных регионов в 
сторону благоприятных условий для развития инфекции. 
Характерная черта этого вида ржавчины заключается в 
том, что она может практически полностью уничтожать 
посевы пшеницы, если поражение наблюдается в ранние 
фазы развития пшеницы. Особую опасность представляет 
новая раса стеблевой ржавчины Ug99 и ее модификации, 
которая после эпифитотии на северовостоке Африки 
распространяется по всему миру, в том числе в сторону 
Российской Федерации. 

Мучнистая роса (возбудитель – облигатный узкоспециа
лизированный паразитический гриб Blumeria graminis) 
при массовом развитии вызывает недобор урожая 10–15 % 
и более (Санин и др., 2002). Одновременное возделывание 
озимой и яровой пшеницы обеспечивает перезимовку 
патогена в виде мицелия, что повышает экономическое 
значение патогена, делая его возбудителем одной из самых 
опасных болезней злаков. 

Основой успешного проведения профилактических и 
защитных мероприятий от грибных инфекций пшеницы 
являются как правильная и своевременная их диагностика, 
так и скрининг устойчивости сортового материала (Санин 
и др., 2010). Среди методов оценки устойчивости гено-
типов пшеницы к фитопатогенам наиболее достоверные 
результаты показывает лабораторный анализ реакций 
растений на заражение патотипами грибов с известными 
генами вирулентности (Гешеле, 1978). При этом для ана-
лиза инфекционных типов на проростках пшеницы или 
отрезках листьев используют специальные оценочные 
шкалы (Койшыбаев и др., 2014), суть большинства кото-
рых сводится к присвоению баллов от 0 до 4 различным 
по качеству типам поражения (где нулю соответствует 
иммунность растения). Однако подобная оценка воз-
можна только при наличии коллекции патотипов гриба 
с известными генами вирулентности. Поэтому в целях 

выяснения эффективности генов устойчивости к пато  
генному  комплексу возможно ограничиться полевой оцен
кой сортового материала, если она организована в регио
не статистически, что было обосновано исследованиями 
уче ных из Венгрии, Чехии, Франции и Нидерландов 
( Mesterhazy et al., 2000). Для массового полевого скри-
нинга устойчивости к видам ржавчины селекционного и 
коллекционного материала рекомендуются разные шкалы, 
среди которых наиболее удобна шкала CIMMYT, совме-
щающая два показателя: тип реакции (качественный) и 
степень пораженности листьев и стеблей (количествен-
ный). Для полевой оценки устойчивости селекционного 
материала к мучнистой росе пользуются 9бальной шка-
лой Мережко, разработанной во Всероссийском НИИ рас
тениеводства (ВИР), присваи вающей максимальный балл 
иммунному растению. Кроме того, существует междуна-
родная шкала CIMMYT, описывающая степень пораже-
ния листьев мучнистой росой в процентах (Койшыбаев  
и др., 2014). 

Визуальный анализ не позволяет корректно провести 
оценку фенотипа устойчивости в случаях наложения сим-
птомов нескольких листостебельных инфекций. Кроме 
того, степень проявления генов устойчивости зависит от 
генетического фона, а также от абиотических факторов 
и условий внешней среды. Так, например, гены устойчи-
вости к бурой ржавчине Lr11, Lr14a, Lr15, Lr18 являются 
температурочувствительными и теряют свою активность 
при повышении температуры (McIntosh et al., 1995). В этих 
условиях применение молекулярных маркеров для иден-
тификации генов устойчивости к инфекциям увеличивает 
эффективность селекции на иммунитет, в частности при 
создании генотипов с групповой устойчивостью к гриб-
ным заболеваниям. 

В последнее время разработано много ДНКмаркеров, 
предлагаемых для диагностики генов устойчивости и ис-
пользования в схемах маркерориентированной селекции 
зерновых культур MAS (markerassisted selection) (http://
maswheat.ucdavis.edu/). Основной принцип MAS заключа-
ется в идентификации тесного сцепления между маркером 
и геном, контролирующим признак, и использовании 
ассоциаций маркер–признак в практических целях для 
создания новых сортов и селекционных линий (Леонова, 
2013). Однако прежде ассортимент разработанных моле-
кулярных маркеров должен проходить верификацию на 
разном генетическом фоне, включая генетические коллек-
ции изогенных линий, содержащих гены устойчивости. 
Рекомендованными для дальнейшего использования в 
MAS могут быть только маркеры, для которых случаи 
ложного положительного или отрицательного результата 
исключены. Именно по этой причине настоящий этап 
развития MAS характеризуется как повсеместная апро-
бация ДНКмаркеров на разном сортовом материале с 
выявлением универсальных систем идентификации генов, 
в том числе генов устойчивости к инфекциям. Групповая 
устойчивость может обеспечиваться генными локусами, 
имеющими плейотропный эффект, которые обуславлива-
ют частичную устойчивость к бурой, стеблевой и желтой 
ржавчине и мучнистой росе: Lr46 (=Yr29/Sr58/Pm39), Lr67 
(=Yr46/Sr55/Pm46) и Lr34 (=Sr57//Yr18/Pm38) (Krattinger 
et al., 2016). В ряде случаев групповая устойчивость обе-
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спечивается генами, которые расположены в чужеродных 
транслокациях, в связи с чем чаще всего наследуются 
единой группой. При этом отдельные гены в группе мо-
гут быть не эффективны в регионе изза специфической 
структуры патогенного комплекса, что важно учитывать 
при введении данной транслокации в селекционный ма-
териал. Так, эффективность транслокации Lr26/Sr31/Yr9/
Pm8 в большинстве регионов Российской Федерации на-
блюдается по отношению к стеблевой ржавчине, а в ряде 
регионов – и к мучнистой росе (Сочалова, Лихенко, 2011; 
Гультяева и др., 2015). Хорошим примером транслокации, 
в большинстве регионов эффективно защищающей пше-
ницу страны от бурой и стеблевой ржавчины, является 
группа сцепления Lr19/Sr25, однако исключением служит 
регион Поволжья, где в популяции P. triticina выявлена 
высокая частота патотипов, вирулентных к Lr19 (Гультя-
ева и др., 2015). 

Нами разработан методический подход для постулиро-
вания эффективности комплекса генов, тесно сцепленных 
между собой и отвечающих за устойчивость к разным 
фитопатогенам, в коллекциях гибридов и сортообразцов 
пшеницы. Под эффективностью таких групп генов или 
генных локусов понимается их способность обеспечивать 
защиту растения от нескольких грибных возбудителей. 
Как правило, при этом подразумевается определенный 
географический ареал со специфическим для него виру-
лентным составом патогенных популяций. 

В настоящее время в зарубежных и отечественных 
коллекциях озимой и яровой пшеницы распространены 
гибридные линии и сортообразцы пшеницы, имеющие 
группы сцепления Lr16/Sr23, Lr24/Sr24, Lr19/Sr25, Lr26/
Sr31/Yr9/Pm8, Lr37/Sr38/Yr17 и ген с плейотропным 
эффектом Lr34 (=Sr57//Yr18/Pm38) (Белан и др., 2012; 
Dakouri et al., 2013; Садовая и др., 2014; Shamanin et al., 
2016). Кроме того, в последние годы установлено, что в 
России широкое распространение получили сорта, не-
сущие практически интактную хромосому от пырея с 
группой генов Lr6Ai#2/Sr6Ai#2/Pm6Ai#2, как, например, 
у сортов Тулайковская 5, 10, 100 (Salina et al., 2015). Но-
вая транслокация от Aegilops speltoides с группой генов, 
обозначенных нами как LrAsp7/SrAsp7/PmAsp7, недавно 
описана в коллекционном материале Института цитологии 
и генетики СО РАН (Petrash et al., 2016). 

Процедура поддержания любой коллекции путем 
размножения семенного материала влечет за собой не-
обходимость проверки генетической чистоты изучаемых 
образцов. Предложенный нами методический подход 
позволяет провести верификацию коллекций гибридов 
и сортообразцов пшеницы на присутствие восьми тесно 
сцепленных групп генов: Lr16/Sr23, Lr24/Sr24, Lr19/Sr25, 
Lr26/Sr31/Yr9/Pm8, Lr37/Sr38/Yr17, Lr6Ai#2/Sr6Ai#2/
Pm6Ai#2, LrAsp7/SrAsp7/PmAsp7 и гена с плейотропным 
эффектом Lr34 (=Sr57/Yr18/Pm38), определяющих груп-
повую устойчивость к фитопатогенам. 

В методику входит: 1) изучение генотипов пшеницы 
с использованием молекулярных маркеров; 2) оценка 
генотипов в полевых условиях; 3) сопоставление данных 
фитопатологической оценки и молекулярного маркиро-
вания для выявления образцов пшеницы с эффективной 
групповой устойчивостью к фитопатогенам.

Изучение генотипов пшеницы 
с использованием молекулярных маркеров 
К настоящему времени в научной литературе предложен 
широкий выбор молекулярных маркеров генов устойчи-
вости к грибным заболеваниям, в том числе и чужеродных 
транслокаций, несущих комплекс генов, тесно сцеплен-
ных друг с другом, и генов с плейтропным эффектом. 
Каждый из этих генов обуславливает устойчивость к 
определенному виду патогена. В случае эффективной 
устойчивости ко всем патогенам наблюдается фенотипи-
ческое проявление группового иммунитета у изучаемых 
образцов пшеницы. В нашем исследовании проведена 
процедура верификации маркеров, позволяющих выявить 
группу генов к разным фитопатогенам, и оптимизирован 
протокол их использования в маркерориентированной 
селекции на групповой иммунитет. Верификацию мар-
керов проводили на коллекциях яровой мягкой пшеницы 
Всероссийского НИИ фитопатологии (ВНИИФ), Омского 
государственного аграрного университета (ОмГАУ) и 
Сибирского НИИ растениеводства и селекции – филиала 
ИЦиГ СО РАН (СибНИИРС). В качестве положительного 
контроля на присутствие генов устойчивости к грибным 
заболеваниям использовали международные наборы 
почти изогенных линий пшеницы, созданных на сортах 
Тэтчер (Long, Kolmer, 1989) и Маркиз (Roelfs, Martens, 
1988). В целях облегчения процедуры генотипирования 
образцов оптимизирована реакционная смесь для про-
ведения анализа ПЦР.

Пробоподготовка и оборудование
Для экстракции ДНК используют 5–7дневные проростки 
или растения пшеницы, выращенные в поле или теплице, 
при этом берут фрагмент листа одного растения, длиной 
не более 25 мм. Для оценки необходим анализ не менее 
пяти растений каждого изучаемого образца, на первом 
этапе анализа ПЦР допустимо объединение аликвот. Фраг-
мент листа хранят при температуре от 0 до +5 °С, если 
выделение ДНК планируется в этот же день, или в усло-
виях от –20 до –70 °С, если выделение ДНК планируется 
позже. Для охлаждения или хранения собранный материал 
помещают в пластиковые пробирки или упаковки. 

Необходимым оборудованием для экстракции ДНК, 
постановки ПЦР и визуализации ее результата являют-
ся: микроцентрифуга для пробирок типа Эппендорф до 
16 000 g, термостат или водяная баня, набор дозаторов 
переменного объема (диапазон 0.5 – 1000 мкл), вортекс
шейкер для перемешивания микропробирок типа Эппен-
дорф объемом 0.2 – 1.5 мл, амплификатор, горизонтальная 
камера для электрофореза, источник тока и система гель
документирования. 

Последовательность анализа
Качество результатов генотипирования зависит, в пер-
вую очередь, от правильно подобранного молекулярного 
маркера к тестируемому гену и достигается при оптими
зировании смеси для ПЦР, режима амплификации и сис
темы визуализации продуктов ПЦР. Немаловажен и выбор 
метода выделения ДНК из растительных образцов. 

Этап 1. Экстракция ДНК. Методики выделения ДНК 
из растительных образцов, которые используют в раз-
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личных лабораториях, имеют общий принцип: лизис 
клеточной стенки, дезактивация эндонуклеаз, очистка от 
белковой фракции и преципитация молекулы ДНК. Рас-
пространенным действующим реагентом буфера, лизиру-
ющего растительную клеточную стенку, является ЦТАБ – 
СTABмодифицированный метод ДНК экстрак ции, 
который подробно описан в работе (Stepien et al., 2003). По 
результатам сравнения качественных и количественных 
характеристик ДНК, мы предлагаем для подготовки рас-
тительных образцов при маркерном анализе использовать 
альтернативную систему лизирующего буфера на основе 
додецилсульфата натрия (SDS), в состав которого также 
включен пиросульфит натрия, замедляющий реакции 
окисления (Plaschke et al., 1995). Основные компоненты 
буфера, оптимизированные в процессе работы, приведены 
в Доп. материалах 11. В результате удается получить пре-
параты ДНК приемлемого качества (соотношение погло-
щения при длинах волн 260 нм и 280 нм не менее 1.8) и в 
количестве, необходимом для генотипирования (1–5 мкг).

Этап 2. Амплификация и визуализация продуктов 
ПЦР. Состав реакционной смеси для ПЦР, как правило, 
содержит следующие компоненты: прямой и обратный 
праймеры, олигонуклеотиды, Taqполимеразу, буфер с 
ионами Mg2+ и воду mQ. Разработчики маркеров обычно 
указывают концентрации праймеров на объем смеси, 
необходимые для качественной ПЦРамплификации 
маркера. Однако для упрощения лабораторной работы 
по тестированию генетического материала с использова-
нием широкого набора маркеров удобнее использовать 
универсальную пропись. Реакционная смесь оптимизи-
рована нами для амплификации большинства известных 
молекулярных маркеров (Доп. материалы 2). Нами также 
апробирована коммерческая ПЦРсмесь БиоМастер HS
Taq ПЦРColor (2×) (ООО «Биолабмикс»), которая по-
зволяет сократить число шагов пипетирования, так как 
содержит олигонуклеотиды, Taqполимеразу и буфер. 
Кроме того, добавленные в ПЦРсмесь красители (ксилен 
1 Дополнительные материалы 1–12 см. в Приложении по адресу: 
http://www.bionet.nsc.ru/vogis/download/pict-2017-21/appx10.pdf

цианол, бромфеноловый синий, Orange G, тартразин) не 
влияют на работу Taqполимеразы и позволяют наносить 
продукты амплификации сразу на гель (Доп. материалы 3). 

Условия проведения ПЦРамплификации оптимизи-
рованы нами для каждого молекулярного маркера на 
широкой выборке генотипов. Праймеры представляют 
собой олигонуклеотиды, синтезированные фирмой ООО 
«БИОССЕТ». Их последовательности представлены в 
литературе, за исключением праймеров для маркеров 
Xicg6A#2 и Xicg7S#118, разработанных в ИЦиГ СО 
РАН для идентификации группы генов Lr6Ai#2/Sr6Ai#2/
Pm6Ai#2 и LrAsp7/SrAsp7/PmAsp7, охарактеризованных 
ранее (Доп. материалы 4) (Salina et al., 2015; Petrash et 
al., 2016). В Доп. материалах 4 приведена информация о 
некоторых сортах, которые, по результатам проведенной 
нами идентификации, могут быть рекомендованы для ис-
пользования в качестве положительных контролей изуча-
емой группы генов. Функцию отрицательного контроля 
может выполнять универсально восприимчивый сорт или 
сортообразец, не несущий изучаемого гена. Подобраны 
условия, обеспечивающие эффективную амплификацию 
молекулярных маркеров, которые представлены в Доп. 
материалах 5. Альтернативные маркеры, используемые 
для идентификации указанных выше групп генов, и их 
верификация в отечественных лабораториях приведены 
в Доп. материалах 4.

Этап 3. Документирование и анализ результатов. 
Электрофорез продуктов ПЦР проводится согласно усло-
виям, представленным в Доп. материалах 5. В процессе 
приготовления агарозного геля на 100 мл расплавленной 
агарозы добавляется 5 мкл 1 % раствора этидия бромида 
для последующей визуализации фрагментов ДНК в УФ
свете. В Доп. материалах 6 и на рис. 1 приведена длина 
фрагментов ПЦР, маркирующих доминантные аллели 
изучаемых групп генов устойчивости. Кодоминантный 
маркер позволяет выявить гетерозиготное состояние ге
нов, которое будет определяться парой фрагментов раз
личного молекулярного веса: rаллель (resistant) и sаллель 
(susceptible) гена устойчивости. Фрагменты ПЦР, отлич

Fig. 1. Electrophoretic images for markers for group resistance genes Lr16/Sr23 (wms 210), Lr24/Sr24 (Sr24#12), Lr19/Sr25 (wmc221), Lr26/Sr31/Yr9/Pm8 
(scm9, fragment 207 bp), Lr37/Sr38/Yr17 (ventriup_LN2), Lr34(Sr57/Yr18/Pm38) (L34 plus), Lr6Ai#2/Sr6Ai#2/Pm6Ai#2 (icg6A#2), LrAsp7/SrAsp7/PmAsp7 
(icg7S#118).
(+) Wheat accession carrying the group of resistance genes under study (r allele) as a positive control, see Supplement, Table 4. (–) Negative control (Thatcher 
or Chernyava 13 cvs.; s allele). 1, Wheat line homozygous for the r allele; 2, heterozygous wheat line with the r and s alleles; M, 100-bp molecular weight ladder.  
The asterisk indicates the 200-bp rung. 

+ + + + + + + +

*
*****

**

1 1 1 1 1 1 1 12 2 2 2 2 2 2 2M M

wms210 wms221 ventriup_LN2 L34plus icg6A#2 icg7S#118scm9Sr24#12

M M M M M M– – – – – – – –

http://www.bionet.nsc.ru/vogis/download/pict-2017-21/appx10.pdf
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ные по длине от указанных в Доп. материалах 6 и при-
сутствующие у отрицательного контроля, не рассматри-
ваются при постулировании группы генов. Например, при 
оценке группы генов LrAsp7/SrAsp7/PmAsp7 с использо-
ванием маркера Xicg7S#118 рассматривается фрагмент 
длиной около 680 п. н., соответствующий rаллелю, и 
фрагмент 630 п. н. (sаллель) (см. Доп. материалы 6). 
Фрагмент ПЦР длиной 1000 п. н. (см. рис.1, icg7S#118) ис-
ключается из анализа, так как не соответствует описанным 
выше требованиям. Также следует обращать внимание на 
то, что один и тот же маркер может идентифицировать 
различные группы генов, как в случае маркера scm9, вы-
являющего различные ржаные транслокации – 1RS.1BL 
(длина фрагмента 207 п. н.) и 1RS.1AL (длина фрагмента 
228 п. н.). В этом случае, если происхождение транс-
локации неизвестно, следует использовать гели с более 
высокой разрешающей способностью, чем приведено в 
Доп. материалах 5. 

Оценка устойчивости генотипов пшеницы  
в полевых условиях  
к комплексу грибных заболеваний 
Для проведения полевой оценки и отбора генотипов пше-
ницы с устойчивостью к комплексу грибных патогенов 
необходимо выполнение следующих условий.
1. Достоверность результатов обеспечивается высевом 

сортообразцов в нескольких повторностях на естествен-
ном инфекционном фоне при соблюдении дистанции 
между опытами от 1.5 км. 

2. Проверка генов устойчивости у разных генотипов по
зволяет обнаружить вклад генотипической среды в 
реакцию на заражение.

3. В оценку обязательно должны включаться восприимчи-
вые контроли к инфекциям. Для большинства регионов 
страны показательную восприимчивость к комплексу 
грибных заболеваний проявляют сорта яровой пшеницы 
Чернява 13, Скала, Хакасская. Кроме того, в оценку 
включают сорта, на основе которых созданы линии. 

4. Сроки учета и их периодичности должны устанавли-
ваться в зависимости от региона и возбудителя. Для 
листостебельных патогенов это период, определяемый 
развитием флаглиста и фазами зрелости зерна в колосе. 
По результатам многолетних наблюдений за развитием 
фитопатогенного комплекса грибных заболеваний на 
посевах пшеницы в Западной Сибири, мы рекомендуем 
схему, представленную на рис. 2. Сроки маршрутных 
обследований в Центральном регионе России из ре-
комендаций по проведению фитосанитарного мони-
торинга, составленных в ВНИИФ, приведены в Доп. 
материалах 7. 

5. Желательным является соблюдение унифицированного 
подхода к скринингу устойчивости сортообразцов к 
комплексу патогенов на базе стандартных шкал для 
оценки грибных инфекций. В частности, для удобства 
обработки результатов полевого обследования мы пред-
лагаем в качестве эффективных в регионе условно рас-
сматривать те группы сцепления, которые обеспечивали 
устойчивость ко всем соответствующим возбудителям 
инфекций на естественном инфекционном фоне. То 
есть, например, после заключения о групповой устойчи-

вости генотипов с транслокацией Lr24/Sr24 как к бурой, 
так и к стеблевой ржавчине, она может рассматриваться 
как эффективная в регионе. 
Вывод об эффективности трансло ка ции Lr6Ai#2/Sr6Ai#2/ 

Pm6Ai#2 будет сделан после описания устойчивости ге-
нотипов к ржавчинным заболеваниям и мучнистой росе. 
При этом мы предлагаем оперировать только двумя по-
казателями: эффективностью («1») и неэффективностью 
(«0») гена/группы генов, что позволит получить наиболее 
строгую оценку заявленных групп генов, в соответствии 
с целью, поставленной при разработке данного мето-
дического подхода. В табл. 1 приведены соответствия 
предлагаемых нами условных обозначений и наиболее 
распространенных оценочных шкал. Описание различ-
ных оценочных шкал и соответствующие иллюстрации 
типов поражения пшеницы ржавчинными грибами и 
мучнистой росой для удобства использования собраны в 
Доп. материалах 8–11.

Постулирование эффективной устойчивости 
к грибным заболеваниям в селекционном 
материале
В соответствии с предложенным методическим подходом 
эффективность гена или группы генов в генотипе выявля-
ют путем сопоставления данных полевой оценки устойчи-
вости и молекулярного маркирования. Совпадение услов-
ного обозначения эффективности «1» и положительного 
сигнала молекулярного маркера мы предлагаем рассма-
тривать как основание для постулирования эффективно-
сти гена/группы сцепления. Рассмотрим пример примене-
ния процедур предложенного методического подхода для 
постулирования эффективных генов к разным болезням в 
материале сибирской коллекции мягкой яровой пшеницы, 
являющейся собственностью генофонда растительных 
ресурсов СибНИИРС. По данным ПЦРанализа геноти-
пирования, селекционный материал защищен генами, 
определяющими устойчивость к ржавчинным болезням 
и мучнистой росе (Lr19/Sr25; Lr24/Sr24; Lr26/Sr31/Yr9/
Pm8; Lr6Ai#2/Sr6Ai#2/Pm6Ai#2; LrAsp7/SrAsp7/PmAsp7), 
и плейотропным геном Lr34(=Sr57/Yr18/Pm38). Полевая 
оценка изученной коллекции пшеницы на устойчивость 
к комплексу грибных заболеваний выполнена согласно 
нашим рекомендациям. Расположение полей и наличие 
инфекционного участка в СибНИИРС позволили выпол-
нить достоверную оценку вариантов опыта в условиях 
естественного инфекционного фона в трех повторностях 
(I, II, III) во время летнего периода вегетации в 2016 г. Ре-
зультаты приведены в Доп. материалах 12. Устойчивость 
генотипов оценивали с помощью шкал ВИР и CIMMYT, 
после чего генам и группам сцепления были присвоены 
условные обозначения их эффективности по табл. 1. 

На заключительном этапе проведено сопоставление 
результатов данных полевой оценки устойчивости и моле-
кулярного маркирования генов устойчивости к стеблевой, 
бурой ржавчинам, мучнистой росе. Совпадение условного 
обозначения эффективности «1» и положительного сигна-
ла соответствующего молекулярного маркера рассматри-
валось как основание для постулирования эффективности 
гена или группы сцепления, определяющей групповую 
устойчивость генотипа. Случаи, когда линия или сорт 
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проявляли высокий уровень устойчивости к нескольким 
заболеваниям, при этом положительного сигнала ни с 
одним из маркеров к изучаемым генам не было выявлено, 
являются основанием для дальнейшего поиска в данном 
образце других эффективных генов. 

В результате оценки устойчивости генотипов пшеницы 
в условиях фитопатогенного комплекса лесостепи При-
обья Новосибирской области выявлена эффективность 
групп генов Lr19/Sr25, Lr26/Sr31/Pm8, Lr6Ai#2/Sr6Ai#2/
Pm6Ai#2, Lr7Asp/Sr7Asp/Pm7Asp. Неэффективными 
являются гены Lr34(=Sr57/Yr18/Pm38), Lr16/Sr23, Lr37/
Sr38, что показывает сопоставление данных полевого об-

следования большинства генотипов, несущих изучаемые 
гены (табл. 2). 

Мы предполагаем для сорта Экада 85 наличие других 
генов устойчивости к ржавчинным болезням и мучнистой 
росе, которые подлежат выяснению. 

Селекция на иммунитет – сложная проблема не только 
в России, но и в других странах мира, так как вновь созда-
ваемые сорта быстро теряют устойчивость вследствие по-
явления новых вирулентных рас патогена. В связи с этим 
приобретают экономическое значение создание сортов с 
длительной устойчивостью, а также пирамидирование 
нескольких генов устойчивости к комплексу патогенов в 

Fig. 2. Conformity of wheat plant developmental stages and the terms of tests for foliar diseases in West Siberia. The international 
Zadoks wheat growth staging scale is presented as in (Sanin et al., 2010). 

table 1. Matching of the proposed conventional indices of the efficiency of genes/linkage groups for rusts  
and powdery mildew and the commonly recognized scales for assessment of the resistance of wheat genotypes

Proposed designations Rusts Powdery mildew

After Stakman et al., 1962 According  
to the CIMMYT scale

After Merezhko, 1999 According  
to the CIMMYT scale

Inefficiency 0 3–4, X+ 90S-MS, 40-60MR, TS 1, 3, 5 20–80 %

Efficiency 1 1–2 30MR-5R, TR, 0 7, 9 10 %

Tillering

7 10 21 25 29 31 32 37 39 49 51–59 61–69 71–92

Zadoks numerical scale
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Terms of route examinations
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одном генотипе. Удовлетворительный результат отбора ис-
ходного материала для селекции на иммунитет возможно 
получить только путем совмещения классических и со-
временных методов селекции. Маркерориентированная 
селекция уже зарекомендовала себя как гарантированно 
быстрый подход создания новых линий и сортов пшеницы 
(Салина, 2016). Маркерный анализ является обязательной 
процедурой изложенного в статье методического подхо-
да, в связи с чем постулирование эффективности генов 
устойчивости в сортах и линиях пшеницы становится 
возможным при значительной экономии времени и ре-
сурсов. Форма модифицированной нами ПЦРсистемы 
экономит время пробоподготовки и снижает вероятность 
контаминации за счет минимизированного числа шагов 
пипетирования, поэтому доступна даже для неспециали-
зированных генетических лабораторий. Представленный 
в настоящей статье методический подход может быть ис-
пользован для идентификации тесно сцепленных групп 
генов, обеспечивающих устойчивость к нескольким видам 
патогена с целью верификации коллекций пшеницы, а 
также проведения маркерориентированной селекции.
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