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Актуальность. В связи с увеличением вредоносности на территории Поволжья стеблевой ржавчины пшеницы (воз-
будитель – Puccinia graminis f. sp. tritici Erikss. & E. Henn.) и вероятностью заноса агрессивной расы Ug99 принципиаль-
ное значение приобретает оценка генетического разнообразия селекционного материала пшеницы и идентифика-
ция эффективных Sr-генов.
Материалы и методы. В работе анализировали 90 интрогрессивных линий яровой мягкой пшеницы селекции Феде-
рального аграрного научного центра Юго-Востока, устойчивых к P. graminis f. sp. tritici. Для выявления генов устойчи-
вости Sr24/Lr24, Sr25/Lr19, Sr26, Sr28, Sr31/Lr26, Sr32, Sr36, Sr38/Lr37, Sr39 и Sr57/Lr34 использовали молекулярные 
маркеры. Устойчивость растений анализировали по стандартным методикам, тип реакции определяли по шкале 
Стекмана.
Результаты. У селекционных линий яровой мягкой пшеницы идентифицированы гены Sr31/Lr26, Sr25/Lr19, 
Sr57/Lr34, Sr38/Lr37 и Sr39/Lr35. Ген Sr25 выявлен у 51 линии (56,7% изученных образцов), Sr31 – у 41 линии 
(45,6%), Sr57/Lr34 – у 5 линий, Sr38 – у 10 линий и Sr39 – у одной линии. Идентифицированы комбинации генов 
устойчивости: Sr31+Sr25 – у 28 линий (31,1%), Sr25+Sr38 – у 5 линий и Sr25+Sr39 – у одной линии. Гены Sr24/Lr24, 
Sr26, Sr28, Sr32 и Sr36 не выявлены.
Заключение. Выделены высокоустойчивые к P. graminis f. sp. tritici линии яровой мягкой пшеницы с перспективными 
комбинациями генов Sr31+Sr25, Sr25+Sr38 и Sr25+Sr39, которые могут быть использованы в российских селекционных 
программах.
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Analysis of resistance to stem rust and identification of Sr genes 
in introgressive lines of spring bread wheat

Background. Due to the increase in the harmfulness of wheat stem rust (Puccinia graminis f. sp. tritici Erikss. & E. Henn.) in the 
Volga region, and the likelihood of the spread of the aggressive Ug99 race, an assessment of the genetic diversity of wheat breed-
ing lines and identification of effective Sr genes are of fundamental importance.
Materials and methods. Ninety spring bread wheat introgressive lines with stem rust resistance, developed at the Federal 
Center of Agriculture Research of the South-East Region, were analyzed. Molecular markers were used to identify resistance 
genes: Sr24/Lr24, Sr25/Lr19, Sr26, Sr28, Sr31/Lr26, Sr32, Sr36, Sr38/Lr37, Sr39 and Sr57/Lr34. The analysis of plants for resis-
tance was carried out according to standard methods; the Stakman scale was applied to determine the type of reaction.
results. The genes Sr31/Lr26, Sr25/Lr19, Sr57/Lr34, Sr38/Lr37 and Sr39/Lr35 were identified in the analyzed breeding lines. 
Sr25 was found in 51 lines (56,7% of samples), Sr31 in 41 lines (45.6%), Sr57/Lr34 in 5 lines, Sr38 in 10 lines and Sr39 in one 
line. Combinations of resistance genes were identified: Sr31+Sr25 in 28 lines (31.1%), Sr25+Sr38 in 5 lines, and Sr25+Sr39 in 
one line. The Sr24/Lr24, Sr26, Sr28, Sr32 and Sr36 genes were not identified.
Conclusion. As a result, promising highly resistant introgressive wheat lines with promising combinations of Sr31+Sr25, 
Sr25+Sr38 and Sr25+Sr39 genes were identified. They can be used in Russian breeding programs for immunity.
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Введение

Биотрофный гриб Puccinia graminis f. sp. tritici Erikss. & 
E. Henn. (Pgt) является возбудителем наиболее вредонос-
ного заболевания пшеницы – стеблевой ржавчины. Поте-
ри урожая при эпифитотийном развитии болезни на вос-
приимчивых сортах могут достигать 50–100% (Ashagre, 
2022). В Уганде в 1999 г. было впервые зарегистрировано 
поражение новой расой P. graminis f. sp. tritici, названной 
Ug99, сортов с геном Sr31 (Pretorius et al., 2000). Раса Ug99 
впоследствии распространилась соответственно розе 
ветров по Африканскому континенту до Ирана и Паки-
стана. 

Позднее появились разновидности расы Ug99, пора-
жающие также сорта с генами устойчивости Sr24 (TTKST) 
и Sr36 (TTTSK); к 2020 г. насчитывалось уже 15 биотипов 
патогена (https://rusttracker.cimmyt.org/?page_id=22). Есть 
вероятность заноса угандийской расы стеблевой ржав-
чины на территорию Российской Федерации через стра-
ны Центральной Азии и Ближнего Востока. С другой сто-
роны, в странах Евразийского континента, в том числе 
и в России, с 2016 г. отмечается усиление вредоносности 
этого патогена. Появились не относящиеся к линейке 
Ug99 агрессивные расы гриба, вызвавшие сильнейшие 
эпифитотии патогена как в странах Европы, так и в Рос-
сии, особенно в Западной Сибири и Поволжье (Lewis 
et al., 2018; Vasilova et al., 2017; Baranova et al., 2019; Pat-
pour et al., 2022).

К сожалению, генетическое разнообразие отечест-
венных сортов пшеницы по генам устойчивости к стеб-
левой ржавчине крайне низко. В основном это гены Sr25 
и Sr31, которые пока сохраняют эффективность. Таким 
образом, расширение генетической основы сортов, полу-
чение разнообразного по генам устойчивости селекци-
онного материала чрезвычайно актуально. Проблема 
успешно решается при использовании в селекции новых 
генов устойчивости, интрогрессированных от родствен-
ных видов пшеницы и представителей родов Aegilops L., 
Secale L. и Agropyron Gaertn. В связи с увеличением вредо-
носности патогена и острой потребностью в устойчивых 
сортах отечественной селекции необходимы анализ ге-
нетического разнообразия селекционных линий пшени-
цы и идентификация Sr-генов, эффективных как против 
российских популяций гриба, так и против расы Ug99.

Таким образом, целью нашей работы была идентифи-
кация эффективных Sr-генов у устойчивых к P. graminis 
f. sp. tritici интрогрессивных линий яровой мягкой пше-
ницы селекции Федерального аграрного научного цен-
тра Юго-Востока (ФАНЦ Юго-Востока) с использованием 
молекулярных маркеров.

Материалы и методы

В работе использовали селекционный материал 
ФАНЦ Юго-Востока (90 интрогрессивных линий) и 6 сор-
тов, возделываемых на территории Поволжья и участву-
ющих в родословных анализируемых линий. Все линии 
получены с участием интрогрессивного генетического 
материала от Tritcum durum Desf., T. dicoccum Schrank ex 
Schuebl., T. carthlicum Nevski (syn. T. persicum Vav.), T. timo-
phe evii Zhuk., Aegilops tauschii Coss., Ae. speltoides Tausch, 
Agro pyron elongatum (Host) Beauv., Secale cereale L.

Для инокуляции в лабораторных условиях использо-
вали популяции возбудителя стеблевой ржавчины, со-
бранные в 2022 г. в Арском районе Республики Татарстан 
(с сорта ‘Надира’) и в Самойловском районе Саратовской 

области (с сорта ‘Воевода’). Размножение популяций 
стеб левой ржавчины и анализ устойчивости растений 
в стадии проростков проводили по принятым методикам 
(Jin et al., 2007). Учет типов реакции проводили на 12 сут-
ки после заражения проростков суспензией урединио-
спор Pgt (концентрация суспензии 1 мг урединиоспор 
гриба на 1 мл воды с Твин 20) по 4-балльной шкале 
E. C. Stakman (Stakman et al., 1962). Устойчивость или вос-
приимчивость линии определяли по типам реакции: 
устойчивость – типы реакции «0», «0;», «1», «2»; воспри-
имчивость – «3», «4», «Х». Знаками «+» и «–» после значе-
ния типа реакции отмечали больший или меньший раз-
мер урединиопустул. Эксперименты проводили в двух 
повторностях. В полевых условиях на естественном ин-
фекционном фоне устойчивость взрослых растений оце-
нивали по шкале СИММИТ (Roelfs et al., 1992), где «S» – 
восприимчивость, «MS» – средняя восприимчивость, 
«MR» – средняя устойчивость, а «R» – устойчивость. Ли-
нии оценивали на экспериментальном участке ФАНЦ 
Юго-Востока (г. Саратов). Так как в 2022 г. из-за слабого 
развития патогена линии не были оценены, в статье при-
водятся данные полевой оценки 2021 г.

ДНК выделяли из 5-дневных проростков пшеницы 
СТАВ-методом (Murray, Thompson, 1980). Для идентифи-
кации генов устойчивости (Sr24, Sr25, Sr26, Sr28, Sr31, 
Sr36, Sr38, Sr39 и Sr57) использовали ДНК-маркеры, кото-
рые применяют в маркер-ориентированной селекции 
(MAS): ген Sr24/Lr24 – маркеры Sr24#12, Sr24#50 (Mago 
et al., 2005); Sr25/Lr19 – Gb (Prins et al., 2001); Sr26 – 
Sr26#43 (Mago et al., 2005); Sr28 – wPt-7004-PCR, Xwmc332 
(Rouse et al., 2012); Sr31/Lr26 – SCM9 (Weng et al., 2007); 
Sr36 – Xstm773-2 (Tsilo et al., 2008); Sr38/Lr37 – VENTRIUP-
LN2 (Helguera et al., 2003); Sr39/Lr35 – Sr39#22 (Mago 
et al., 2009); Sr57/Lr34 – csLV34 (Lagudah et al., 2006). ПЦР 
проводили на термоциклере C1000 Thermal Cycler 
(BioRad) в двух повторностях. Положительным контро-
лем в реакции были сорта и линии пшеницы с анализи-
руемыми Sr-генами, негативным контролем – восприим-
чивый сорт пшеницы ‘Хакасская’, контролем на контами-
нацию – ПЦР-смесь без добавления ДНК. Разделение про-
дуктов амплификации проводили в агарозных гелях 
(2%), окрашенных этидиум бромидом. В качестве марке-
ра молекулярного веса использовали GeneRulerTM 50bp 
DNA Ladder «Fementas». Электрофореграммы визуализи-
ровали с помощью гель-документирующей системы 
Chemi Doc XRS+(Bio-Rad). 

Результаты

По результатам полевой оценки в 2021 г. на естес-
твенном инфекционном фоне все анализируемые линии 
были устойчивы к саратовской популяции патогена.

При оценке в лабораторных условиях большинство 
линий было устойчиво (рис. 1), лишь 4 линии из 90 ока-
зались восприимчивыми к популяциям стеблевой ржав-
чины, собранных с сортов ‘Надира’ и ‘Воевода’. К татар-
станской популяции с сорта ‘Надира’ были восприимчи-
вы 12 линий, одна из которых гетерогенна по устойчиво-
сти, к саратовской популяции с сорта ‘Воевода’ воспри-
имчивы 11 линий пшеницы. 

В таблице 1 приведены результаты полевой и лабо-
раторной оценки сортов яровой мягкой пшеницы, кото-
рые широко возделываются на территории Поволжья 
и участвуют в родословных интрогрессивных линий.

 Лишь сорт ‘Юго-Восточная 2’ с геном Sr31 устойчив 
как в поле на стадии взрослых растений, так и в лабора-
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Таблица 1. Устойчивость сортов яровой мягкой пшеницы к стеблевой ржавчине

Table 1. resistance of spring bread wheat cultivars to stem rust

Сорт /
Cultivar

Устойчивость к популяциям Pgt /
resistance to Pgt populations

Полевая оценка /
field evaluation

лабораторная оценка проростков /
laboratory evaluation at the seedling stage

Саратовская популяция
2021 г. /

Saratov population

Татарстанская 
популяция

(с сорта ‘Надира’)
2022 г. /

Tatarstan population 
(from cv. ‘Nadira’)

Саратовская популяция
(с сорта ‘Воевода’)

2022 г. /
Saratov population (from 

cv. ‘Voevoda’)

Саратовская 29 S 3 3

Саратовская 68 S 2 3++

Саратовская 74 S 3 3

Добрыня (Sr25) MR 3+ 3+

Юго-Восточная 2 (Sr31) R 1 2

Фаворит (Sr6Agi) S 1 3

Morocco (восприимчивый 
контроль) при лабораторной 
оценке устойчивости

– 4 4

Примечание: расшифровка обозначений S, MR, R, +, – приведена в разделе «Материалы и методы»

Note: the abbreviations/symbols S, MR, R, + and – are explained in the Materials and methods section

Рис. 1. Устойчивость линий яровой мягкой пшеницы к популяциям возбудителя стеблевой ржавчины

fig. 1. resistance of spring bread wheat lines to stem rust pathogen populations

торных условиях на стадии проростков (см. табл. 1). Сор-
та ‘Саратовская 29’ и ‘Саратовская 74’ восприимчивы ко 
всем популяциям гриба. Сорт ‘Добрыня’ (Sr25) средне-
устойчив в поле, однако сильно поразился в лаборатор-
ных условиях. Сорт ‘Саратовская 68’ поражался как 
в поле, так и на стадии проростков популяцией гриба 
с сорта ‘Воевода’, однако среднеустойчив к татарстанской 
популяции патогена. Устойчив к этой популяции гриба 

сорт ‘Фаворит’ (Sr6Agi), который сильно поражался 
и в поле, и в лаборатории саратовскими популяциями 
Pgt. Возможно, что ген Sr6Agi сохраняет свою эффектив-
ность на территории Татарстана.

Результаты, полученные при идентификации Sr-генов 
у анализируемых линий, представлены в таблице 2, где 
приведены только те линии, у которых были идентифи-
цированы гены устойчивости.
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Таблица 2. Анализ устойчивости к стеблевой ржавчине и идентификация Sr-генов у линий пшеницы

Table 2. Analysis of stem rust resistance and identification of Sr genes in wheat lines

Родословная /
Pedigree

Устойчивость к Pgt /
resistance to Pgt

Идентифицированные Sr-гены /
Identified Sr genes

I* II III Sr31 Sr25 Sr57 Sr38 Sr39

Croc/Ae.squar(205)//Weaver/3/Л505/4/Бел/5/Фав MR 4 4 –** + – – –

Ю-В-2/Л505//Л503 Lr26/3/Л505/4/С68 R 0; 1 + + – – –

Л505 /3/Croc/Ae.squar(205)//Weaver/4/Л505/5/С68 R 0; 1 + + – – –

Целинная20/*2 Добр//Реванш R,MR 0; 1 + + – – –

С55/Ag. el *5// С29 (т? Age-7D)/3/Добр Lr9 MR 0; 1+ – + – – –

С55//Добр/Л164//Agr139/Л528*2//AdT.dic-s/ 
Ae.spelt*5 C29//Добр R,MR 1 0; – + – – +

Л164/Ю-В-2// Добр R 0; 0; + + – – –

Ю-В-2/Бел//Добр 4 R 0 1 + – – – –

Л505*3//Прох/3/Бел R,MR 1 1 + + – – –

С42/4/Л505/Прох//Л505/3/Л2032 R,MR 0; 0; + + – – –

Л505*2/Л164//*2 Прох R 0; 2++ + + – – –

Л505/Л164/4/Л503//Trap#1/Bow/3/Л503/5/Л505 MR 1 0; + – – – –

Добр/3/Altar84/ Ae.squar(224)//Pgo/4/Добр R,MR 1 2 – + – – –

Л505*4/Прох R,MR 0; 1 + + – – –

C66/Ник//Л505 R,MR 0; 2 – + – – –

ЮВ2/Л505/Л503*4/TcLr26 R 0; 1 + + – – –

Л505*3//Л2075/Л503 R 0; 1 + + – – –

Добр//Agro139/С29(1В)20”LrAgr//C29 R,MR 2 0; – + – – –

Л III (С29/Л196 (T.dicoccum) R,MR 0 2= – + – – –

Л XI С29 им / Л2870 MR 2 3 – + – – –

С70/ Thatcher Lr 37//C70/3/Добр R 0; 22+ – – – – +

Добр/ Trident//Добр/3/Добр R 0 2 – + – + –

Бел/AvS Yr26 MR 1 0; – – + – –

Грекум С2193/ Milan/Prinia//*4Добр R 3 2++ – – – + –

Мульти 6R/ Добр Lr24 //С68 R 2 2 – + – – –

С68/Л484// Milan/Prinia//*4Добр R 2 3 – – – + –

Добрыня/Yalta//Добрыня R,MR 0 2 – + – – –

Добрыня/Yalta//Добрыня R 2+ 1 – + – – –

Добр/Longmai 98-8906//Добр R 2 2 – + – – –

С70/3/ PASTOR/2*SITTA/PBW343*2/KUKUNA R 2 1 – – – + –

Л 2/10 /3/ С60//Л528/Белянка MR 2 1 + – – – –

Л 2/10 / Фаворит R 1 1 + – – – –
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Таблица 2. Продолжение

Table 2. Continued

Родословная /
Pedigree

Устойчивость к Pgt /
resistance to Pgt

Идентифицированные Sr-гены /
Identified Sr genes

I* II III Sr31 Sr25 Sr57 Sr38 Sr39

Л 2/10 / Добрыня R,MR 1 1 + + – – –

Л 4/10 /3/ Л505//Л2032*2/Мульти Lr 6R R 0; 1 + – – – –

Л 4/10 /3/ Л505//Л2032*2/Мульти Lr 6R R 2 1 + – - - -

Добр/ T.persicum*4//Добр R 0;1 2=,1 + + – – –

С70/3/ PASTOR/2*SITTA/PBW343*2/KUKUNA/4/С70 R,MR 1 0; – + – + –

С70/3/ PASTOR/2*SITTA/PBW343*2/KUKUNA/4/С70 R 1 1 – + – + –

С68/ T.kiharae//С70/3/С68 R 0; 3 – + – – –

Л503/ Thatcher Lr36*4//Л503 R 0 1 – + – – –

С68/ T.timopheevii*4//Добр R 3-2 1,2 – + - + +

Satu/С70//С70 R 2 3– – – + – –

С68/ Triticum dicoccum k 13659 R 2 1 + + – – –

Добр/ T.persicum//Добр/3/Добр R 1– 0; – + – + –

С68/ Thatcher Lr28*3//С68 /3/ 
ЭритроспермумС 2231 R 0 0 – – + – –

Л VI С29 им /Л2032//Л2032/3/ Эрит С 2231 R 3 0; – – – – +

С70/ Памяти Майстренко//С68 R 2+ 0 – – – – +

С70/ Памяти Майстренко//С68 R 3 2++ – – – – +

С70/ Памяти Майстренко//Добрыня R 0 0; – + – – +

Добр/ ThatcherLr28*3//Добр R 1+ 1 + + – – –

Л 2/10/3/Л505//Л2032*2/МультLr 6R/4/ 
Эрит С2231 R 2 2 + – – – –

Л 2/10/3/Л505//Л2032*2/МультLr 6R/4/ 
Эрит С2231 R 2 0; + – – – –

Добр/Зол.волна//Добр/3/Добр/4/Добр R 2 0; + + – – –

Л VI С29 им  /Л2032//Л2032  /3/Л2032 MR 0; 2++ – + – – +

С68/ Ke lao 6 R 0; 0; – – + – –

Фав / Ke lao 6 R 3 0 – – + – –

С68/ Triticum dicoccum k 13659//С68 R 1 1 + + – – –

Л503/ Triticum dicoccum k 10456//Л503 R 1 0; – + – – –

Milan/Prinia//*4Добр/3/Фаворит/4/Фав R 3– 3,3+ – + – – –

Milan/Prinia//*4Добр/3/Фаворит/4/ Л505/3/Croc/
Ae.squar(205)//Weaver/4/Л505/5/Л505 R 1 1 + + – – –

Milan/Prinia//*4Добр/3/Фаворит/4/ Л505/3/Croc/
Ae.squar(205)//Weaver/4/Л505/5/Л505 R 3 4 + + – – –
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Среди генов, эффективных к российским популяци-
ям Pgt, но неэффективных к расе гриба Ug99, у линий 
был идентифицирован ген Sr31. Для идентификации 
Sr31 в работе использовали маркер SCM9 (рис. 2), выяв-
ляющий пшенично-ржаную транслокацию 1RS.1BL. Эта 
транс локация несет ряд генов устойчивости к стебле-
вой, бурой и желтой ржавчинам, а также к мучнистой 
росе: Sr31/Lr26/Yr9/Pm8. Транслокация 1RS.1BL (ген 
Sr31) идентифицирована у 41 линий из 90 (45,6% образ-
цов).

С использованием праймеров VENTRIUP-LN2 у 10 ли-
ний идентифицирован ген Sr38. У 51 линии с использова-
нием рекомендованного для MAS маркера Gb идентифи-

цирован ген Sr25 (56,7% линий), эффективный против 
расы Ug99 и ее биотипов. Ген Sr28 идентифицировали 
с использованием двух маркеров: wPt-7004-PCR и Xwmc 
332. При использовании wPt-7004-PCR диагностический 
фрагмент идентифицирован у 8 линий, а при использо-
вании Xwmc 332 – у 9 линий, однако результаты иденти-
фикации по обоим маркерам совпали только у контроль-
ной линии – носителя Sr28, что свидетельствует об от-
сутствии данного гена в исследуемом материале. У пяти 
линий идентифицирован ген возрастной устойчивости 
Sr57/Lr34 (маркер csLV34). Кроме того, у восьми линий 
с помощью маркера Sr39#22 был предварительно иден-
тифицирован ген Sr39, который интрогрессирован в мяг-

Таблица 2. Окончание

Table 2. The end

Родословная /
Pedigree

Устойчивость к Pgt /
resistance to Pgt

Идентифицированные Sr-гены /
Identified Sr genes

I* II III Sr31 Sr25 Sr57 Sr38 Sr39

Milan/Prinia//*4Добр/3/Фаворит/4/ Л505/3/Croc/
Ae.squar(205)//Weaver/4/Л505/5/Л505 R 0; 1 + + – – –

Milan/Prinia//*4Добр/3/Фаворит/4/ Л505 /3/Croc/
Ae.squar(205)//Weaver/4/Л505/5/Л505 R 2 1+ + + – – –

Hei 730 / С68// Л505*2/Прох//Бел (Л452)/3/Л452 R 2 3– + – – – –

Фаворит/Sr28 R 2 1 – – – + –

Фаворит/Sr28 R 0 3 – – – + –

Добр*6Agi// Л505 /3/Croc/Ae.squar(205)//
Weaver/4/Л505/5/Л505 (Л375/17) R 3 1 + + – – –

Добр*6Agi// Л505 3/Croc/Ae.squar(205)// 
Weaver/4/Л505/5/Л505 (Л375/17) R 2+ 1 + + – – –

Добр*6Agi// Л505 /3/Croc/Ae.squar(205)//
Weaver/4/Л505/5/Л505 (Л375/17) R 1 0; + + – – –

Добр*6Agi// Л505 /3/Croc/Ae.squar(205)//
Weaver/4/Л505/5/Л505 (Л375/17) R 1 1 + + – – –

Добр*6Agi// Л505 /3/Croc/Ae.squar(205)//
Weaver/4/Л505/5/Л505 (Л375/17) R 1 1 + + – – –

Добр*6Agi// Л505*2/Прох//Бел (Л452) R 0; 0; + + – – –

Добр*6Agi// Л505*2/Прох//Бел (Л452) R 1 0; + – – – –

Добр*6Agi// Л505*2/Прох//Бел (Л452) R 1 3 + – – – –

Добр*6Agi// Л505*2/Прох//Бел (Л452) R 0; 0; + – – – –

Добр*6Agi// Л505*2/Прох//Бел (Л452) R 0; 0; + – – – –

Добр/Зол.волна//Добр/3/Добр/4/Добр R 0; 0; + + – – –

Добр/Зол.волна//Добр/3/Добр/4/Добр R 1 0; + + – – –

Примечание: *I – полевая оценка устойчивости к саратовской популяции Pgt 2021 г.; II – лабораторная оценка устойчивости 
к татарстанской популяции Pgt с сорта ‘Надира’ 2022 г.; III – лабораторная оценка устойчивости к саратовской популяции Pgt 
с сорта ‘Воевода’ 2022 г.
** – указанные в колонках Sr-гены не были выявлены

Note: *I – field evaluation of resistance to the Saratov Pgt population in 2021; II – laboratory evaluation of resistance to the Tatarstan 
Pgt population from cv. ‘Nadira’ in 2022; III – laboratory evaluation of resistance to the Saratov Pgt population from cv. ‘Voevoda’ in 2022
** – the Sr genes indicated in the columns were not detected
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кую пшеницу от Aegilops speltoides (Kerber, 1990). В то же 
время лишь у одной линии [С55//Добр/Л164//Agr139/
Л528*2//AdT.dic-s/Ae.spelt*5 C29//Добр] в родословной 
присутствует Ae. speltoides, что свидетельствует о присут-
ствии у нее гена Sr39. У этой линии идентифицирован 
также ген Sr25, и, вероятно, она содержит сочетание ге-
нов Sr25+Sr39. У исследованных интрогрессивных линий 
яровой мягкой пшеницы в основном были определены 
гены Sr25 и Sr31. Комбинация генов Sr31+Sr25 идентифи-
цирована у 28 линий (31,1%), сочетание генов Sr25+Sr38 
выявлено у пяти линий. Гены Sr24/Lr24, Sr26, Sr28, Sr32 
и Sr36 не обнаружены. 

Обсуждение результатов

Как показали наши предыдущие исследования, гены 
Sr25 и Sr6Agi потеряли свою эффективность на террито-
рии Нижнего Поволжья (Baranova et al., 2021). Сорта ‘Фа-
ворит’ и ‘Воевода’ (с которых была собрана популяция 
гриба) в сильной степени поражались саратовской попу-
ляцией возбудителя стеблевой ржавчины (см. табл. 2). 
Сорт ‘Добрыня’ также восприимчив к саратовской и та-
тарстанской популяциям патогена в лабораторных усло-
виях и среднеустойчив в поле. Вместе с тем сорт ‘Фаво-
рит’ устойчив к татарстанской популяции гриба. Воз-
можно, что ген Sr6Agi еще эффективен на территории Та-
тарстана, как и в Западной Сибири (Baranova et al., 2021). 
Селекционные линии пшеницы проявили высокую 
устойчивость как в полевых условиях, так и при лабора-
торной оценке ювенильной устойчивости. У части линий 
мы не идентифицировали известные гены устойчивости. 
Возможно, что они содержат неизвестные ранее гены, 
связанные с интрогрессиями генетического материала 
от диких видов пшеницы. У большинства устойчивых ли-
ний идентифицирован ген Sr31 (транслокация 1RS.1BL). 
Ген Sr31 выявлен у 41 линий из 90, что составляет 45,6% 
от общего числа изученных образцов. Четыре линии ге-
терогенны по транслокации 1RS.1BL, что объясняет их 
восприимчивость к возбудителю стеблевой ржавчины. 
Ген Sr31 пока сохраняет эффективность на террито-
рии РФ.

По данным FAO (http://www.fao.org/agriculture/crops/
rust/stem/stem-pathotypetracker/stem-effectivesrgenes/
en), эффективными к расе Ug99 и ее биотипам остаются 
гены Sr28, Sr29, SrTmp (Triticum aestivum L.), Sr2, Sr13, Sr14 
(T. turgidum L.), Sr22, Sr35 (T. monococcum L.), Sr37 (T. timo-
feevii), Sr32, Sr39 (Aegilops speltoides), Sr47, Sr33, Sr45 
(Ae. tauschii), Sr40 (Triticum araraticum Jakubz.), Sr25, Sr26, 
Sr43 (Agropyron elongatum), Sr44 (A. intermedium (Host) 
Beauv.), Sr27 и 1A.1R (Secale cereale). Эффективна и пира-
мида из ювенильных генов Sr22, Sr25 и Sr26 с генами воз-

растной устойчивости Sr57 и Sr55 (https://www.fao.org/ 
3/i8388ru/I8388RU.pdf).

Ген Sr57 (Lr34/Yr18/Pm38/Bdv1) – локус с плейотроп-
ным действием, детерминирующий неспецифическую 
устойчивость к биотрофным патогенам, в том числе 
и к Pgt – идентифицирован у пяти линий пшеницы, из ко-
торых две были восприимчивы на стадии проростков, 
а три устойчивы. Можно предположить, что у устойчи-
вых линий есть еще не идентифицированные гены 
устойчивости. 

Ген устойчивости к стеблевой ржавчине Sr25, тесно 
сцепленный с геном Lr19 (устойчивость к бурой ржавчи-
не), интрогрессирован в мягкую пшеницу от пырея удли-
ненного (Agropyron elongatum). Этот ген идентифициро-
ван у большинства изученных линий (56,7%). У 28 линий 
выявлено сочетание генов Sr31+Sr25, обеспечивающее 
защиту от местных популяций патогена (Sr31) и от расы 
Ug99 (Sr25). Что же касается Sr39, то это эффективный 
ген, локализованный в хромосоме 2S Aegilops speltoides 
и сцепленный с геном Lr35, детерминирующим устойчи-
вость к бурой ржавчине. Несмотря на то что маркер 
Sr39#22, использованный для его идентификации, ви-
димо, недостаточно специфичен, у линии [С55//Добр/
Л164//Agr139/Л528*2//AdT.dic-s/Ae.spelt*5 C29//Добр] 
замещение 2S (2D) было подтверждено И. Г. Адониной 
(ИЦиГ) в рамках проекта РНФ № 22-26-00172 методом 
флуоресцентной гибридизации in situ (FISH), что делает 
предположение о наличии гена Sr39 у данной линии до-
статочно обоснованным. У линий была выявлена комби-
нация генов Sr38 и Sr25. Ген Sr38 не эффективен против 
поволжских популяций патогена; Sr25 также утратил 
свою эффективность. В то же время ранее было показано, 
что комбинация генов Sr25+Sr38 эффективна в Кур-
ганской и Челябинской областях (Druzhin et al., 2018). По-
казано также, что сочетание потерявших эффективность 
против возбудителя бурой ржавчины генов Lr19/Sr25 
и Lr37/Sr38/Yr17 у линий яровой мягкой пшеницы Л653 
и Л654, с одной стороны, обусловило их высокую устой-
чивость к бурой ржавчине и, с другой стороны – к расе 
стеблевой ржавчины Ug99+Sr24 (Sibikeev, Druzhin, 2015). 
В нашем исследовании четыре линии, несущие сочета-
ние генов Sr25+Sr38, оказались устойчивыми ко всем по-
пуляциям Pgt, а одна была гетерогенна по устойчивости 
к татарстанской популяции гриба.

Заключение

В результате работы у селекционных линий яровой 
мягкой пшеницы идентифицированы гены Sr31 (у 41 ли-
нии), Sr25 (у 51 линии), Sr57(Lr34) (у 5 линий), Sr38 
(у 10 линий) и Sr39 (у 1 линии).

Рис. 2. Идентификация гена Sr31 с использованием молекулярного маркера SCM9: Sr31 – сорт ‘Аврора’, 
положительный контроль; хак – сорт ‘хакасская’, отрицательный контроль; №№ 1–18 (линии №№ 73–90); 

стрелка показывает диагностический фрагмент с молекулярным весом 207 п.о.

fig. 2. Identification of the Sr31 gene using the molecular marker SCM9: Sr31 – cv. ‘Avrora’, positive control; 
хак – cv. ‘Khakasskaya’, negative control; Nos. 1–18 (lines Nos. 73–90); 

the arrow indicates the diagnostic fragment with a molecular weight of 207 bp
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Выделены высокоустойчивые к стеблевой ржавчине 
линии пшеницы с перспективными сочетаниями генов 
устойчивости: Sr31+Sr25 – у 28 линий, Sr25+Sr38 – у пяти 
линий и Sr25+Sr39 – у одной линии. Данные линии могут 
быть использованы в селекционных программах, направ-
ленных на создание устойчивых к стеблевой ржавчине 
сортов пшеницы.
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