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Несовершенный гриб, патоген Cochliobolus sativus – (Bipolaris 
sorokiniana (anamorph) (Sacc) Shoemaker) это один из наиболее широко рас-
пространенных патогенов, вызывающий различные болезни, в числе кото-
рых темно-бурая пятнистость и корневые гнили. Определение генетиче-
ских локусов, ассоциированных с устойчивостью ячменя к этим болезням, 
важно для разработки диагностических ДНК-маркеров для селекции устой-
чивых сортов ячменя. Целью настоящей работы является выявление гене-
тических локусов, ассоциированные с устойчивостью как проростков, так 
и взрослых растений ячменя к изолятам C. sativus на основе оценки Сибир-
ской коллекции ярового ячменя.  
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The fungal pathogen Cochliobolus sativus – (Bipolaris sorokiniana (ana-

morph) (Sacc) Shoemaker) is one of the most worldwide pathogen which causes 
such diseases as spot blotch and root rot of barley. Identification of genetic loci 
associated with resistance to C. sativus is of importance for future marker-assisted 
selection. The goal of the current study was to identify loci conferring both for 
seedling and for adult plants resistance to different isolates of C. sativus pathogen 
in the Siberian spring barley core collection. 

 
Селекционные программы по созданию новых сортов злаковых рас-

тений ориентированы на сохранение урожая и экологичности его получения. 
Одним из компонентов этих программ является выведение сортов злаковых, 
устойчивых к болезням. В конце прошлого века благодаря появлению и 
быстрому развитию технологий секвенирования и молекулярного картиро-
вания появились подходы, основанные на применении ДНК-маркеров в се-
лекции. Маркер-ориентированная селекция (МОС) позволяет ускорять и 
удешевлять процесс получения сорта путем более быстрого и эффективного 
отбора нужных генотипов среди селекционных гибридов. Геномная селек-
ция позволяет оценивать потенциал вклада небольших по эффективности 
QTL. ДНК-маркеры перспективны в создании сортов с долгосрочной устой-
чивостью, так как их использование дает возможность комбинировать гены 
устойчивости в одном генотипе, обеспечивая тем самым эффективную за-
щиту против широкого спектра изолятов с различной вирулентностью [1, 2]. 
МОС с использованием маркеров, генов устойчивости растений к болезням, 
широко используются в Европе, США, Канаде и Австралии. Применение 
этого подхода является актуальным и для России. Одной из основных болез-
ней ячменя, наносящих серьезный урон урожаю во всех регионах его куль-
тивирования, является темно-бурая пятнистость (вызываемая аскомицетом 
Cochliobolus sativus, анаморфа Bipolaris sorokiniana ). Эпифитотии пятнисто-
стей ячменя случаются раз в 5–10 лет. Снижение урожайности сортов ячменя 
восприимчивых к этим болезням во время эпифитотии составляют от 20 до 
40 % [1, 3]. Патоген C.sativus вызывает не только темно-бурую пятнистость, 
но так же и корневые гнили. При серьезном поражении корневыми гнилями 
результатом является укорочение колоса, самого растения и уменьшение 
зерна, что также приводит к снижению урожайности. Потери урожая могут 
достигать 80 % [4].  

В настоящее время для выявления генетических маркеров, ассоции-
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рованных с устойчивостью используют два подхода: анализ двуродитель-
ских картирующих популяций и анализ коллекций с помощью полногеном-
ного анализа ассоциаций (GWAS). QTL анализ 12 двуродительских картиру-
ющих популяций выявил ранее ряд локусов, связанных с устойчивостью к 
темно-бурой пятнистости на всех хромосомах ячменя [3, 5–9]. Ассоциатив-
ное картирование локусов, отвечающих за данный признак, также успешно 
использовалось для выявления новых локусов в коллекциях образцов ячменя 
различного происхождения [10–14]. Данных по картированию локусов 
устойчивости к корневым гнилям не обнаружено. Отечественный генофонд, 
в подобных исследованиях практически не был задействован. В связи с этим 
целью настоящей работы было выявление генетические маркеры как юве-
нильной устойчивости, так и взрослых растений к темно-бурой пятнистости, 
и к корневым гнилям на основе ассоциативного картирования с использова-
нием Сибирской коллекции ярового ячменя.  

Экспериментальная часть. В 2017 году было проведено высокопро-
изводительное SNP-генотипирование 94 отобранных сортов и линий ячменя 
Сибирской коллекции по технологии 50,000 Иллюмина iSeect SNP анализа в 
компании Traitgenetics GmbH (Gatersleben, Germany) по 44,040 SNP марке-
рам. Из 44 тыс. SNP около 39 тыс. были полиморфными, из них для полно-
геномного анализа ассоциаций использовались 62 % наиболее информатив-
ных [15]. 

Оценку устойчивости проростков к возбудителям темно-бурой пятни-
стости проводили с помощью трех изолятов C. sativus различного происхож-
дения: Ch3, Kr2 и О18.2. Так же оценку устойчивости к взрослым растениям 
проводили с помощью изолята Ch3. Оценку устойчивости к проросткам к 
корневым гнилям проводили с помощью изолята О18.2.  

Результаты исследования. Согласно литературным данным не было 
выявлено значимой корреляции между корневыми гнилями и темно-бурой 
пятнистостью листьев [16–17].  

В данной работе корреляция показателей между устойчивостью к кор-
невым гнилям и устойчивостью к темнобурой пятнистости колеблется в рай-
оне от 0,221452 до 0,2813. Такое значение говорит о слабой корреляции между 
устойчивостью к двум болезням. Корреляция между показателями устойчиво-
сти к различным изолятам для проростков была достаточно высокой (от 
0,609647 до 0,729975). Корреляция между устойчивостью проростковой ста-
дии и стадии взрослых растений оказалась слабее: взрослые растения были 
инфицированы изолятом Ch3 и корреляция между показателями для пророст-
ков инфицированных с Ch3 и взрослыми растениями составила 0,5688.  

Выявлены 7 участков генома, ассоциированные с проростковой 
устойчивостью ячменя к темно-бурой пятнистости. Только 1 значимый SNP 
на 5 хромосоме был ассоциирован с устойчивостью взрослых растений. Зна-
чимых SNP к корневым гнилям выявлено не было. 
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По полученным данным 12 значимых SNP (на 1, на 3, на 5 и на 7 хро-
мосомах) были конвертированы в KASP маркеры. Для подтверждения или 
опровержения KASP маркеры исследовались на независимой выборке, со-
стоявшей из 22 сортов, контрастных по устойчивости к темно-бурой пятни-
стости (11 устойчивых и 11 восприимчивых сортов). Устойчивые/Вос-при-
имчивые сорта были получены из ВИЗР. По данным KASP генотипирования 
6 маркеров, расположенные на 3 хромосоме были подтверждены на незави-
симой выборке и их можно исследовать дальше как потенциальные диагно-
стические маркеры для выявления сортов устойчивых к темно-бурой пятни-
стости.  

Полученные маркеры могут быть использованы для отбора селекци-
онного материала, несущего нужные аллели в локусах устойчивости к 
темно-бурой пятнистости. 
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Изучена вирулентность и полиморфизм микросателлитных локусов у 

изолятов Puccinia triticina, выделенных с яровой твердой пшеницы, выращи-
ваемой в Южном Казахстане в 2018 и 2019 гг. Выявлены различия в виру-


