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В работе проанализированы 73 интрогрессивные линии яровой мяг-
кой пшеницы на устойчивость к лысогорской, казанской и омской популя-
циям стеблевой ржавчины и наличие известных Sr генов. В проанализиро-
ванных интрогрессивных линиях идентифицированы гены Sr31/Lr26, 
Sr25/Lr19, Sr28, Sr22, Sr35, Sr57/Lr34 и Sr38/Lr37. Сочетание генов 
Sr31+Sr25 было идентифицировано у 6 линий (8,2 %). У семи линий иденти-
фицировано сочетание генов Sr25+Sr28, у двух линий – Sr25+Sr35. В трех 
разных линиях идентифицированы сочетания генов – Sr25+Sr31+Sr57, 
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Sr31+Sr28+Sr38 и Sr25+Sr57+Sr38. 
Ключевые слова: яровая мягкая пшеница, интрогрессивные линии, 

Puccinia graminis f. sp. tritici, Sr гены.  
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The 73 spring bread wheat introgressive lines have been analyzed for re-

sistance to Lysogorsk, Kazan and Omsk stem rust populations and for the presence 
of known Sr- genes. Sr31/Lr26, Sr25/Lr19, Sr28, Sr22, Sr35, Sr57/Lr34 and 
Sr38/Lr37 genes were identified in the analyzed introgressive lines. The combina-
tion of Sr31+Sr25 genes was identified in the six lines (8.2%). The combination of 
Sr25 + Sr28 genes was identified in seven lines, Sr25 + Sr35 in two lines. In the 
three different lines the combinations - Sr25 + Sr31 + Sr57, Sr31 + Sr28 + Sr38 
and Sr25 + Sr57 + Sr38 were identified. 

Key words: spring bread wheat, introgression lines, Puccinia graminis f. 
sp. tritici, Sr- genes.  

 
В последние годы наблюдается усиление вредоносности стеблевой 

ржавчины Puccinia graminis f. sp. tritici Eriks. & Henn на территории Россий-
ской Федерации: эпифитотийное развитие болезни отмечалось в 2015–2019 
годах в Западной Сибири и Нижнем Поволжье. Сохраняется угроза проник-
новения в РФ высоковредоносной расы возбудителя стеблевой ржавчины – 
Ug99. В связи с этим большое значение приобретает оценка генетического 
потенциала селекционного материала пшеницы и идентификация генов 
устойчивости, эффективных не только против местных популяций патогена, 
но и против расы Ug99.  

Целью нашей работы была оценка интрогрессивных линий пшеницы 
на устойчивость к стеблевой ржавчине и идентификация эффективных Sr- 
генов с использованием молекулярных маркеров.  

В работе анализировали селекционный материал НИИСХ Юго-Во-
стока (73 интрогрессивных линий). Размножение популяций P. graminis и 
оценку устойчивости в лабораторных условиях проводили по методикам, 
принятым в мировой практике [2]. Тип реакции определяли по стандартной 
шкале [10]. ДНК выделяли из 5-ти дневных проростков с использованием 
цетилтриметиламмониумбромида (СТАВ) [7]. Разделение продуктов ампли-
фикации проводили в 2 % агарозных гелях, окрашенных бромистым эти-
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дием. Положительным контролем служили изогенные линии и сорта с из-
вестными Sr- генами, негативным контролем - восприимчивый сорт Хакас-
ская. Для идентификации генов устойчивости (Sr2, Sr22, Sr24, Sr25, Sr26, 
Sr28, Sr31, Sr32, Sr35, Sr36, Sr38 и Sr57) использовали ДНК маркеры, реко-
мендованные для маркер вспомогательной селекции (MAS): Sr2 -csSr2 [4], 
Sr22 - Xbarc121 [13], Sr24/ Lr24 -Sr24#12 и Sr24#50 [6], Sr25/Lr19 - Gb [8], 
Sr26 - Sr26#43 [6], Sr28 - wPt-7004-PCR [9], Sr31/Lr26 - Scm9 [12], Sr32 - 
csSr32#2 [5], Sr35 - Xcfa2170 [14], Sr36 - Xstm773-2 [11], Sr38/Lr37 - 
VENTRIUP-LN2 [1], Sr57/Lr34 - csLV34 [3]. 

На первом этапе работы 73 линии были оценены на устойчивость к 
трем популяциям стеблевой ржавчины на стадии проростков в лаборатор-
ных условиях. К казанской популяции патогена были устойчивы 32 линии 
(из них 8 гетерогенны по устойчивости), к лысогорской популяции были 
устойчивы 25 линий (из них 14 гетерогенны) и к омской популяции P. gram-
inis были устойчивы 54 линии из 73. Только 10 линий (13,7 %) были устой-
чивы ко всем, взятым в анализ популяциям патогена. 

Из генов, неэффективных к Ug99, но эффективных к местным попу-
ляциям стеблевой ржавчины в линиях был идентифицирован ген Sr31. Для 
его идентификации был использован маркер scm9, выявляющий ржаную 
транслокацию 1BL.1RS, несущую комплекс генов устойчивости к стеблевой 
Sr31, бурой Lr26, желтой Yr9 ржавчинам и мучнистой росе Pm8. Данная 
транслокация (ген Sr31) была идентифицирована у 7 линий из 73 (9,6 % об-
разцов). Пять линий, несущих транслокацию 1BL.1RS, были устойчивы ко 
всем, взятым в анализ, популяциям патогена. Две линии были гетерогенны 
по данной транслокации. Ген Sr38 был идентифицирован в трех линиях с 
использованием праймеров VENTRIUP-LN2. Из генов, эффективных к 
Ug99, практически у всех линий (в 56 линиях), с использованием рекомен-
дованного для маркер вспомогательной селекции маркера Gb идентифици-
рован ген Sr25 (76,7 % линий). В девяти линиях с использованием маркера 
wPt-7004-PCR был идентифицирован ген Sr28, однако данный факт будет 
подтверждаться с использованием других маркеров. Ген возрастной устой-
чивости Sr57/Lr34 был идентифицирован в 11 линиях. Кроме того, в двух 
линиях ([Л503/ Sr35] и [Л503/ Sr35*4//Л503]) с помощью маркера Xcfa 2170 
было подтверждено наличие Sr35, а в линии [Фаворит/ W3534//Фаворит] с 
использованием маркера Xbarc121 подтверждено наличие гена Sr22. Для 
идентификации гена возрастной устойчивости Sr2 был использован CAPS 
маркер csSr2. Продукт амплификации с праймерами csSr2 F/R наблюдался 
практически у всех взятых в анализ образцов. После рестрикции продукта 
амплификации рестриктазой BspHI, диагностический фрагмент 172 п.о. 
наблюдали только в контрольных сортах Arthur и Oasis. Несмотря на нали-
чие в родословных интрогрессивных линий доноров генов Sr24 и Sr26 в об-
разцах эти гены не были идентифицированы, также не были обнаружены 
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гены Sr36 и Sr32. Таким образом, в проанализированных интрогрессивных 
линиях был в основном идентифицирован ген Sr25. Сочетание генов – 
Sr31+Sr25 было идентифицировано у 6 линий (8,2 %). У семи линий иденти-
фицировано сочетание генов Sr25 + Sr28, у двух линий – Sr25 + Sr35. В трех 
разных линиях идентифицированы сочетания генов – Sr25+Sr31+Sr57, 
Sr31+Sr28+Sr38 и Sr25+Sr57+Sr38. Гены Sr2, Sr24, Sr26, Sr32 и Sr36 в анали-
зируемых линиях обнаружены не были.  
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В южной части Западной Сибири у большинства ремонтантных сор-
тов срок созревания ягоды составляет около 30 суток. Нами в эксперимен-
тах получены нейтральнодневные F1 гибриды № 17/9-15-1 и № 17/9-17-3 с 
укороченным сроком созревания ягоды 20,7±0,2 суток и 23,1±0,4 суток со-
ответственно, а также гибриды с розовой окраской венчика № 16/5-30-5 и 
№ 16/5-45-5, у которых созревание ягоды составляет 21,3±0,7 суток и 
19,0±0,6 суток. С их участием в скрещиваниях получено более 600 сеянцев 
для отбора наиболее эффективных комбинаций скрещивания для получения 
скороплодных F1 нейтральнодневных гибридов. 

Ключевые слова: Fragaria × ananassa Duch, скороспелость, F1 ги-
бриды, генофонд, скрещивания, отбор. 

Creation of a gene pool of the fast ripening F1 hybrids of garden strawberry 
(Fragaria × ananassa Duch.) 
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In most everbearing strawberry varieties, when grown in the southern part 
of Western Siberia, the ripening period of the berry is about 30 days. In our ex-
periments, we obtained day neutral F1 hybrids №17/9-15-1 and №17/9-17-3 with 
a shortened berry ripening period of 20.7±0.2 days and 23.1 ± 0.4 days, respec-
tively, and also pink-flowering hybrids №16/5-30-5 and №16/5-45-5, which have 
berry ripening of 21.3 ± 0.7 days and 19.0 ± 0.6 days. We used these hybrids in 
crosses and got over 600 seedlings to select the most effective cross combinations 


