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В обзоре представлен анализ современных исследований, посвященных изучению устойчивости культур Brassica 
rapa L. к наиболее опасным патогенам – грибам рода Alternaria и бактерии Xanthomonas campestris pv. campestris. Про-
анализированы географическое распространение, вредоносность и расовый состав популяций возбудителей, выявле-
ны региональные особенности их распределения. Особое внимание уделено изучению биохимических механизмов 
устойчивости растений, включая роль вторичных метаболитов (глюкозинолатов, фенольных соединений, фитоалек-
синов) и активность ключевых защитных ферментов. Рассмотрены современные подходы к селекции на устойчи-
вость, включая использование представителей родственных родов и маркер-вспомогательной селекции. Показано, 
что интеграция традиционных и молекулярно-генетических методов является перспективным направлением для 
создания сортов с комплексной устойчивостью, адаптированных к современным фитопатологическим вызовам 
в условиях глобального изменения климата.
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The review presents an analysis of recent studies on the resistance of Brassica rapa L. crops to the most dangerous pathogens – 
fungi of the genus Alternaria, and the bacteria Xanthomonas campestris pv. campestris. Geographic distribution, virulence, and 
racial composition of pathogen populations were analyzed, and regional features of their distribution were identified. Particu-
lar attention was paid to the research into the biochemical mechanisms of plant resistance, including the role of secondary 
metabolites (glucosinolates, phenolic compounds, and phytoalexins), and the activity of the key defense enzymes. Modern ap-
proaches to breeding for resistance were considered, including the use of representatives of relative genera, and marker-as-
sisted selection. It is shown that the integration of traditional and molecular genetics methods is a promising trend for the de-
velopment of cultivars with complex resistance, adapted to modern phytopathological challenges in the context of global cli-
mate change.
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Введение

Репа Brassica rapa L. – один из наиболее полиморфных 
и экономически значимых видов в семействе Капустные 
(Brassicaceae Burnett). Длительный процесс внутривидо-
вого отбора, направленный на закрепление специфиче-
ских морфологических, физиологических и биохимиче-
ских признаков в различных эколого-географических зо-
нах, привел к формированию уникального комплекса 
сельскохозяйственных культур, включающих овощные 
листовые, корнеплодные и масличные формы, которые 
составляют основу продовольственных систем целых 
регионов мира.

Экономическое значение вида определяется не толь-
ко объемом производства и разнообразием сельскохо-
зяйственной продукции, но и ее высокой пищевой ценно-
стью. Низкая калорийность, обусловленная минималь-
ным содержанием жиров, высокое содержание макро- 
и микроэлементов, среди которых калий, кальций, сера, 
фосфор, цинк, железо и марганец, делают овощные 
и масличные культуры вида (пекинская капуста, ки-
тайская капуста, розеточная капуста, японская капуста, 
репа, сурепица, тория, сарсон) ценным компонентом дие-
тического питания. Листовые формы накапливают от 
40 до 80 мг/100 г аскорбиновой кислоты (витамин С), 
2–10 мг/100 г β-каротина и 50–200 мг/100 г хлорофил-
лов. Важной особенностью является наличие широкого 
спектра фенольных соединений и в красноокрашенных 
формах – антоцианов, которым присуща выраженная ан-
тиоксидантная и противовоспалительная активность, 
что способствует формированию иммунного ответа ор-
ганизма человека и снижению риска развития многих за-
болеваний (Artem’eva, Solov’eva, 2010; Aminul Islam et al., 
2021; Soldatenko et al., 2022).

В то же время культуры вида B. rapa подвержены воз-
действию широкого спектра фитопатогенов. Болезни на-
носят значительный экономический ущерб, приводят 
к снижению урожайности, товарного качества продук-
ции, как листьев, так и масла, и увеличению затрат на за-
щитные мероприятия при выращивании растений и хра-
нении продукции, при этом вторичные потери могут до-
стигать 30–50% от собранного урожая, нанося удар по 
логистическим цепочкам и экономическому планирова-
нию (Meena et al., 2019).

Особую опасность в настоящее время представляют 
бактерии рода Xanthomonas Dowson и грибы рода Alter
naria Nees. В районах возделывания культур вида B. rapa 
фиксируется ежегодный рост развития данных патоге-
нов, что приводит к устойчивой тенденции увеличения 
частоты возникновения и интенсивности развития вы-
зываемых ими заболеваний (Nowakowska et al., 2019; 
Runno-Paurson et al., 2021).

Повышение среднегодовых температур во многих 
регионах умеренного климата, увеличение продолжи-
тельности теплых периодов, смещение сезонности осад-
ков и повышенная влажность воздуха создают благопри-
ятные условия для распространения фитопатогенов, 
способствуя их эволюции, увеличению вирулентности, 
формированию резистентности (Blagojević et al., 2020). 
Это приводит к появлению высокоадаптивных, агрессив-
ных и устойчивых к пестицидам популяций. Параллель-
ное повышение частоты экстремальных погодных явле-
ний, вызывающих абиотические стрессы, делает расте-
ния более восприимчивыми к инфекции, нарушая фи-
зиологические процессы и угнетая работу иммунной си-
стемы.

В результате традиционные системы защиты расте-
ний становятся малоэффективными. Эпифитотии приоб-
ретают более ранний, интенсивный и географически ши-
рокий характер, выводя селекцию сортов сельскохозяй-
ственных культур с комплексной устойчивостью к пато-
генам и способностью синтезировать широкий спектр 
биологически активных веществ на первый план страте-
гии защиты растений.

Цель настоящей работы: обобщить имеющиеся ли-
тературные данные о распространенности, вредоносно-
сти патогенов родов Xanthomonas и Alternaria и оценить 
вклад биологически активных веществ растений вида 
Brassica rapa в формировании устойчивости к ним.

Альтернариоз: современное состояние проблемы

У капустных (крестоцветных) культур описано более 
20 видов и форм гифомицетов, которые относятся к роду 
Alternaria. Широко распространены альтернариозы важ-
нейших культур рода Brassica L.: всех разновидностей 
капусты огородной Brassica oleracea L., листовых, корне-
плодных, масличных подвидов репы B. rapa L., рапса B. na
pus L., горчицы B. juncea Czern. и др., вызываемые Alter
naria brassicae (Berk.) Sacc., Alternaria brassicicola (Schwein.) 
Wiltshire и Alternaria japonica Yoshii, а на растениях рода 
Raphanus L. – еще Alternaria raphani J.W. Groves & Skolko (Li 
et al., 2023).

В настоящее время альтернариоз (Alternaria spp.) рас-
пространен повсеместно в мире, где присутствуют благо-
приятные для него условия: высокое увлажнение и про-
хладный умеренный климат, – в странах Европы, США, 
Канаде, России. Все чаще встречаются упоминания о рас-
пространении болезни в Южной Азии (Индия и Бангла-
деш). A. brassicae обнаружен почти на всей территории 
европейской части России (в том числе на северо-западе) 
и Дальнем Востоке, в прибалтийских государствах, стра-
нах Западной Европы, США, Канаде, Китае и Казахстане, 
а также в Бразилии, Аргентине, Чили и Японии. Вид 
A. brassicicola обнаружен в Центральной России, на Север-
ном Кавказе и на юге Дальнего Востока (Хабаровский 
и Приморский края), Республике Адыгее. В Северо-За-
падном федеральном округе фиксируются очаги пораже-
ния. Активное распространение патогена наблюдается 
на севере США и Европы (Великобритания). Встречаются 
сообщения о распространении в странах Африки (ЮАР) 
и Океании (Австралия и Новая Зеландия). Ареал A. japo
nica охватывает большую часть Восточной Азии (Ganni-
bal, 2011; Nowicki et al., 2012; Nishikawa, Nakashima, 2020;  
Gannibal, Orina, 2022; Narain et al., 2022).

Основным фактором, лимитирующим распростране-
ние видов Alternaria, является температура. Особенно ве-
лико влияние этого фактора в период высокой влажно-
сти (росы), когда начинают прорастать конидии и проис-
ходит инфицирование растений. Наименее требователь-
ным к внешним условиям является A. brassicae, для про-
растания конидий и спороношения которого необходима 
температура 18–24°C. A. brassicicola – более теплюбивый 
вид, которому необходима температура 20–30°C. В связи 
с постепенным потеплением климата, он активно расши-
ряет свой ареал обитания. A. japonica обладает умерен-
ными температурными требованиями – 20–25°C (Nowicki 
et al., 2012).

Следует отметить, что A. brassicicola – более агрессив-
ный вид, способный производить большое количество 
конидий и быстрее поражать ткани растения, в то время 
как A. brassicae – повсеместно распространенный пато-
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ген, особо доминирующий на рапсе и горчице (Meena 
et al., 2010; Nowicki et al., 2012; Blagojević et al., 2020).

Виды рода Alternaria обладают высокой агрессивно-
стью и вредоносностью, которые проявляются на всех 
стадиях развития растения и имеют системный много-
уровневый деструктивный характер. Они вызывают по-
явление пятен на листьях крестоцветных. Симптомы на-
чинают проявляться на более старых тканях растения, 
начиная с маленьких, округлых поражений, которые уве-
личиваются в размерах и сливаются, формируя обшир-
ные зоны некроза с характерной зональностью (концен-
трические кольца) и выраженным хлорозом по перифе-
рии. Центры могут отмирать и выпадать, в результате 
чего листья имеют изрешеченный вид или, при благо-
приятных условиях, покрываются сажистым налетом 
спороношения гриба. Пятна, вызываемые видом A. bras-
sicae, обычно крупные, достигают нескольких сантимет-
ров и имеют ярко выраженные концентрические кольца. 
Для них также характерна обширная желтая кайма. В от-
личие от него, A. brassicicola образует многочисленные, 
но более мелкие пятна размером 2–5 мм, которые часто 
сливаются. Эти пятна угловатые или округлые, уголь-
но-черного цвета и без ярко выраженного желтого гало 
(Saharan et al., 2016; Narain et al., 2022).

В результате резко сокращается фотосинтетическая 
и ассимиляционная поверхности листьев, нарушаются 
физиологические процессы, растение угнетается и поги-
бает. Пораженная сельскохозяйственная продукция ста-
новится непригодна для употребления вследствие за-
грязнения метаболитами гриба, которые являются ми-
котоксинами, теряются ее полезные свойства.  Данные 
виды фитопатогенных грибов заражают и сеянцы: симп-
томы при этом проявляются в виде черных полос на се-
мядолях и гипокотиле, что может приводить к гибели. 
В процессе семеноводства поражаются стручки, что от-
рицательно сказывается на качестве семян (Gannibal, 
2011; Saharan et al., 2016; Munir et al., 2020).

В современных публикациях констатируется, что по-
давляющее большинство коммерческих сортов пекин
ской, китайской, японской капусты, репы и сурепицы 
вида B. rapa являются высоко- или умеренно восприим-
чивыми к патогенам A. brassicae и A. brassicicola, но вну-
три вида существует значительное генетическое разно-
образие по признаку устойчивости. Путем масштабного 
скрининга генетического разнообразия идентифициро-
ваны отдельные генотипы, проявляющие толерантность 
или частичную устойчивость. Обнаружены перспектив-
ные источники устойчивости среди индийских линий 
масличной тории (Brassica rapa subsp. dichotoma Roxb.) 
и местных популяций и примитивных форм корнеплод-
ной репы (B. rapa subsp. rapa) из Восточной Азии, при 
этом особую роль в селекции на устойчивость исследова-
тели отводят классическим методам отбора и гибриди-
зации с использованием устойчивых образцов (Chatta 
et al., 2022).

В работах подтверждается наличие источников толе-
рантности и частичной устойчивости к альтернариозу 
в генофонде родственных видов: горчица белая Sinapis 
alba L., рыжик Camelina sativa (L.) Crantz, индау (эрука) 
Eruca sativa Mill. и редька полевая Raphanus raphanis-
trum L. Они идентифицированы как перспективные ис-
точники устойчивости (Maxwell, Scott, 2008; Gupta et al., 
2014; Dixit et al., 2020; Singh S. et al., 2024).

Значительный интерес для селекции представляет 
генофонд вида Brassica napus. Многочисленные исследо-
вания были направлены на скрининг обширных коллек-

ций генетических ресурсов растений и идентификацию 
генотипов, проявляющих толерантность или частичную 
устойчивость к возбудителям альтернариоза. Исследова-
ния не только позволили выделить перспективные ли-
нии для использования в селекционных программах, но 
и заложили основу для изучения генетических и физио-
лого-биохимических механизмов, детерминирующих 
устойчивость (Sharma et al., 2007; Nowicki et al., 2012). По-
скольку B. napus (геном AACC) произошел от скрещива-
ния B. rapa (AA) и B. oleracea (CC), он служит видом-по-
средником для переноса генов устойчивости как от само-
го рапса, так и от капусты огородной (B. oleracea) к B. rapa. 
Межвидовая гибридизация B. rapa с устойчивыми линия-
ми B. napus является одним из наиболее возможных под-
ходов к реализации селекционных программ по устойчи-
вости (Panjabi et al., 2019).

Перспективным направлением исследований являет-
ся комплексная оценка генетических ресурсов B. rapa, 
направленная на выявление устойчивых генотипов и на 
сравнительный анализ эффективности методов оценки 
(естественный и искусственный инфекционный фон). 
Установлено, что естественный инфекционный фон луч-
ше отражает горизонтальную устойчивость, складываю-
щуюся из множества механизмов, что является оконча-
тельным критерием для отбора. Искусственный фон поз-
воляет стандартизировано оценить специфические ме-
ханизмы устойчивости (вертикальная устойчивость) 
к конкретному патогену, исключив влияние переменных 
факторов среды в рамках массового скрининга (Chen L. 
et al., 2003; Dixon, Wells, 2024). 

Устойчивость растений к патогенам часто является 
результатом координированной работы многоуровне-
вой системы защиты, где ключевая роль отводится вто-
ричным метаболитам. Современные методы аналитиче-
ской химии, в частности, хроматография в сочетании 
с масс-спектрометрией, позволили исследователям про-
вести детальный сравнительный анализ метаболомных 
профилей инфицированных и здоровых тканей у кон
трастных по устойчивости к патогенам генотипов. 
Были установлены ключевые метаболиты, повышаю-
щие устойчивость, среди которых основные – индоль-
ные глюкозинолаты. Концентрация специфических глю-
козинолатов (например, глюкобрассицина) и продуктов 
их распада (таких как индол-3-карбинол) была значи-
тельно повышена у устойчивых генотипов. Эти соедине-
ния известны своей сильной антифунгальной (противо-
грибковой) активностью. Оценена высокая роль фито-
алексинов – зафиксировано накопление брассилексинов 
(специфические для капустных растений антимикроб-
ные соединения), синтезируемых в ответ на проникнове-
ние патогена (Baek et al., 2016; Yadav P. et al., 2020; Kim S. 
et al., 2023; Yan et al., 2024).

Устойчивость Sinapis alba также связывают со способ-
ностью синтезировать уникальные фитоалексины, кото-
рые эффективно ингибируют прорастание конидий 
и рост мицелия Alternaria (Pedras, Zaharia, 2000; Ahmed 
et al., 2024). У Camelina sativa глюкозинолатный профиль 
существенно отличается от профиля других капустных 
культур: основу профиля рыжика составляют индоль-
ные соединения, с чем связывают его высокую толерант-
ность к альтернариозу (Glawischnig, 2007). Экстракты из 
Eruca sativa показали значительную фунгитоксическую 
активность против Alternaria brassicicola, что подтвер-
ждает роль вторичных метаболитов в защите (Gupta 
et al., 2013, 2014). Raphanus raphanistrum, содержащий 
глюкорафанин, идентифицирован как вид, включающий 
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источники устойчивости, и рекомендован для использо-
вания в межвидовых селекционных программах (Adhikari 
et al., 2023).

При заражении Alternaria brassicicola в листьях Eruca 
sativa значительно повышалась активность ключевых 
защитных ферментов, таких как пероксидаза (PO) 
и фенилаланин-аммиак-лиаза (PAL). Пероксидаза ката-
лизирует сшивание молекул лигнина, формируя проч-
ный полимерный барьер вокруг места инфекции. Расте-
ние не просто пассивно сопротивляется, а активно пере-
страивает свой метаболизм, чтобы структурно изолиро-
вать патоген (лигнификация) и создать неблагоприят-
ную для него химическую среду путем синтеза фенолов 
и флавоноидов (Gupta et al., 2014).

Ряд исследований связывает наблюдаемую устойчи-
вость отдельных генотипов Brassica rapa к Alternaria 
brassicae и A. brassicicola с конкретными молекулярными 
и биохимическими механизмами защиты и выявляет об-
щий биохимический профиль, ассоциированный с устой-
чивостью. Была установлена статистически значимая от-
рицательная корреляция между степенью поражения 
тканей A. brassicicola и концентрацией общих фенолов 
и флавоноидов, а также активностью ферментов PAL 
и пероксидазы. Идентификация ключевой роли PAL сви-
детельствует о том, что гены, кодирующие этот фермент, 
а также гены, регулирующие его активность, представ-
ляют первоочередной интерес для маркер-вспомога-
тельной селекции (MAS) (Zaynab et al., 2019; Huang, Du
dareva, 2023).

Критически важным является анализ ранних этапов 
взаимодействия растения и патогена. Установлено, что 
ключевое различие между устойчивыми и восприимчи-
выми генотипами заключается не только в наличии от-
вета, но и в скорости и интенсивности его появления. 
Проводились исследования содержания биологически 
активных соединений растений в динамике. У устойчи-
вых генотипов наблюдался пик активности ферментов 
(сверхоксиддисмутазы и полифенолоксидазы) и накоп-
ления низкомолекулярных защитных соединений (фе-
нолов) в первые 24–72 часа после инокуляции (Zaynab 
et al., 2019; Mittler et al., 2022).

Таким образом, инновационная стратегия селекции 
культур Brassica rapa, направленная на устойчивость 
к альтернариозу, базируется на эффективной интегра-
ции традиционных подходов с современными биотехно-
логическими решениями. Перспективным направлени-
ем является комплексное использование генетического 
разнообразия представителей родственных родов, обла-
дающих ценными механизмами иммунитета, и маркер-
вспомогательной селекции на основе содержания выяв-
ленных биохимических показателей устойчивости – ин-
дольных глюкозинолатов, фитоалексинов и ферментов 
антиоксидантной системы. Такой комплексный подход 
открывает новые возможности для преодоления совре-
менных фитопатологических вызовов.

Сосудистый бактериоз: состояние проблемы

Род фитопатогенных грамотрицательных бактерий 
Xanthomonas является одним из самых вредоносных воз-
будителей болезней растений, поражая широкий спектр 
сельскохозяйственных культур. В настоящее время ин-
фицирование данными бактериями отмечено на 392 ви-
дах растений, среди которых 124 вида относятся к одно-
дольным, включая такие критически важные злаки, как 
пшеница, рожь, овес, ячмень, и 268 видов относятся 

к двудольным, в число которых входят ключевые продо-
вольственные культуры: капуста, томат, огурец, а также 
бобовые (Brenner et al., 2005).

Сосудистый бактериоз поражает растение на всех 
этапах его развития. Симптомы на всходах проявляются 
в виде водянистых бурых пятен на семядольных листьях, 
с последующей некротизацией проводящих сосудов и ги-
белью всходов. Возбудитель X. campestris pv. campestris 
(Xcc) отличается высокой скоростью распространения: 
от единичного очага до массового заражения проходит 
всего несколько недель. У взрослых растений заболева-
ние проявляется в виде характерных V-образных хлоро-
тичных пятен по краям листовой пластины, которые 
впоследствии переходят в некрозы. Пораженные листья 
желтеют и отмирают, на поперечном срезе черешка от-
четливо видно потемнение сосудов. Проникая в проводя-
щую систему через гидатоды или механические повре-
ждения, патоген выделяет полисахарид ксантан, кото-
рый блокирует ее работу, что нарушает физиологиче-
ские процессы и приводит к снижению ростовых процес-
сов, а при системном поражении – к гибели растения. 
Этот густой, вязкий полимер, который бактерии активно 
выделяют в сосуды ксилемы, обладает и защитной функ-
цией: его вязкая структура затрудняет проникновение 
в очаг инфекции защитных веществ – фитоалексинов, 
препятствует действию препаратов. В период хранения 
инфекция в десятки раз усиливает развитие бактериаль-
ной мокрой гнили. В итоге товарная урожайность может 
снизиться на 50–80%, а потери при хранении резко воз-
растают, нанося значительный экономический ущерб 
(Vicente, Holub, 2013; Ignatov, 2014).

Сосудистый бактериоз был впервые обнаружен 
в 1890 г. в США (штат Висконсин). Первое описание бо-
лезни сделано Гарманом в 1894 г. в штате Кентукки. Со 
временем сосудистый бактериоз признали одним из са-
мых серьезных и вредоносных заболеваний крестоцвет-
ных культур в странах с теплым и влажным климатом. 
Наибольшую экономическую угрозу он представляет 
в регионах с интенсивным овощеводством – в странах 
Европы, Северной Америки, Азии (Vicente, Holub, 2013). 
В России сосудистый бактериоз впервые обнаружили 
в 1905 г. на территории Смоленской и Харьковской гу-
берний, затем в Московской и Петербургской губерниях, 
и в дальнейшем во всех регионах, где культивируют кре-
стоцветные культуры. В настоящее время он представ-
ляет серьезную опасность на юге европейской части Рос-
сии (Краснодарский край, Ростовская обл., Северный 
Кавказ), в Центрально-Черноземном регионе и Повол
жье. В связи с изменением климата он продвигается в бо-
лее северные регионы страны, включая Северо-Запад-
ный. Значимым фактором расширения ареала инфекции 
является недостаточный контроль за зараженностью се-
мян, которые являются одним из основных источников 
ее распространения. Эпифитотия может быть вызвана 
даже единичной партией инфицированного посевного 
материала, попавшей в благоприятную среду (Izrailsky, 
1979; Fargier, Manceau, 2007; Lazarev et al., 2017).

Существует 11 рас возбудителя X. campestris pv. camp-
estris. Несмотря на глобальный характер проблемы сосу-
дистого бактериоза, фитопатологическая обстановка 
и расовый состав популяции бактерии могут существен-
но различаться в разных географических регионах. По 
мнению многих исследователей, 1-я, 3-я, 4-я расы наибо-
лее распространены, обладают широким спектром виру-
лентности и способны преодолевать большинство ос
новных генов устойчивости, которые были введены 
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в культивируемые сорта. Большие опасения вызывает 
6-я раса, способная преодолевать действие нескольких 
ключевых генов устойчивости (таких как R1 и R4), широ-
ко используемых в селекции (Lema et al., 2012; Cruz et al., 
2017; Afrin et al., 2020).

Для Западной Европы особую опасность представля
ют 1-я, 4-я и 6-я расы. В Южной Европе широко распро-
странена 4-я раса, вызывающая серьезные эпифитотии 
(Lema et al., 2012; Cruz et al., 2017; Pineda, Barón 2023). 
В Южной Америке существует большое генетическое 
и вирулентное разнообразие популяции Xcc. Доминиру-
ющими расами являются Xcc1 и Xcc4. Отмечена высокая 
агрессивность Xcc6. В Бразилии были идентифицирова-
ны расы 1, 3, 4, 5 и 6. Раса 4 была доминирующей и наибо-
лее широко распространенной на всей территории стра-
ны. Штаммы расы 4 также проявили наибольшую агрес-
сивность по сравнению с другими выявленными расами 
(Batista et al., 2021). Выявлено значительное генетиче-
ское разнообразие популяции Xcc в Индии, что свидетель
ствует о длительной истории адаптации и эволюции па-
тогена в регионе. Расовый анализ подтвердил доминиро-
вание Xcc1 и Xcc4 (Singh S. et al., 2018; Singh D. et al., 2022). 

В Восточной Азии выявлено 9 различных рас Xcc, что 
указывает на исключительно высокое расовое разнооб-
разие патогена, особенно в Китае. Исследования показа-
ли, что китайские штаммы генетически отличаются от 
некоторых международных изолятов, что говорит о воз-
можной географической изоляции и независимой эво-
люции. Раса 1 была наиболее распространенной, за ней 
следовали расы 4 и 6. В Корее изучали текущий расовый 
состав и его изменение на популяциях пекинской капу-
сты (Brassica rapa subsp. pekinensis (Lour.) Hanelt). Выяв
лено, что раса 4 является наиболее распространенной. 
Особое внимание уделено идентификации 9-й расы, 
в дальнейшем увеличению ее частоты и способности вы-
зывать тяжелые симптомы на культивируемых сортах, 
считавшихся уже относительно устойчивыми, что гово-
рит о способности преодолевать существующую устой-
чивость (Chen D. et al., 2022; Hong et al., 2024). Изучался 
релевантный расовый состав в Японии. Подтверждено, 
что расы 1, 4 и 3 являются наиболее распространенными. 
Установлено, что раса 3 становится все более агрессив-
ной и способна преодолевать устойчивость, контролиру-
емую геном R1, что вызывает опасения, так как многие 
коммерческие сорта уязвимы к ней. Вызывает опасения 
и 7-я раса (Kim Y. et al., 2023).

Исследования, проведенные в США, демонстрируют 
специфическую структуру патогена, обусловленную 
местными агроэкологическими условиями и используе-
мым сортовым материалом. Установлено, что расы 1, 3, 4, 
6 независимо эволюционировали в пределах страны. 
Раса 4 остается доминирующей, далее следуют расы 1 
и 6. Анализ данных выявил выраженную сезонную дина-
мику в распределении рас. Доминирующая раса 1 сменя-
ется расой 4: первая демонстрирует пик встречаемости 
в период с апреля по июнь, тогда как вторая доминирует 
с июля по октябрь. (Lange et al., 2016; Cruz et al., 2017).

В России провели масштабный сбор изолятов патоге-
на из различных регионов страны и впервые применили 
комплекс современных молекулярных методов для их 
точной расовой идентификации. Использовался ПЦР-
анализ со специфичными праймерами, позволяющий 
дифференцировать расы на основе наличия генов пато-
генности. Установлено, что доминирующей расой на тер-
ритории России является раса 4. Также, с чуть меньшей 
частотой, была выявлена раса 1, а затем и раса 6. Под-

тверждено, что сосудистый бактериоз имеет повсе-
местное распространение в европейской части России 
и на Дальнем Востоке, а также очаговое – в Сибири и на 
Урале. Определены зоны особой вредоносности – Цен-
тральный регион, Северо-Западный регион (Ленинград-
ская область) и Дальний Восток (Приморский край) (Ig-
natov, 2014; Lazarev et al., 2017).

Таким образом, наблюдается общая глобальная тен-
денция к увеличению расового разнообразия патогена 
и появлению более агрессивных рас, способных преодо-
левать существующую устойчивость сортов, что пред-
ставляет серьезную угрозу для производства капустных 
культур во всем мире.

Эффективная борьба с этим патогеном требует глу-
бокого понимания его генетического разнообразия 
и эволюции. Исследователи применяли метод многоло-
кусного секвенирования (MLST) для изучения возбу-
дителя и доказали, что, определив генетическую 
структуру штамма, можно с высокой долей вероятности 
прогнозировать его вирулентность. С помощью полноге-
номного анализа выявлена четкая региональная диффе-
ренциация популяций патогена и обнаружены текущие 
процессы адаптивной эволюции. Показано, что различ-
ные генетические линии Xcc демонстрируют специфиче-
ские профили вирулентности, а рекомбинация и гори-
зонтальный перенос генов играют ключевую роль в по-
явлении новых вирулентных рас (Lema et al., 2012; Chen D. 
et al., 2022).

У линий удвоенных гаплоидов картирующих популя-
ций B. rapa выявили устойчивость к четырем расам воз-
будителя сосудистого бактериоза, которая наследуется 
по моногенному типу. С помощью QTL-анализа в геноме 
идентифицированы хромосомные локусы, контролиру-
ющие устойчивость. Для наиболее значимых локусов 
подобраны тесно сцепленные с ними молекулярные SSR-
маркеры. Полученные данные и выделенные линии 
представляют прямую практическую ценность для уско-
ренной селекции (Artemyeva et al., 2018).

Проведенный скрининг 52 образцов B. rapa позволил 
выявить 19 высокоустойчивых форм, что значительно 
расширяет ресурсную базу для селекции. Генетический 
анализ на примере скрещивания устойчивой линии E5 
и восприимчивой линии E4 показал, что устойчивость 
контролируется одной парой аддитивно-доминантных 
основных генов с высокой наследуемостью (93,43%). Ци-
тологические исследования выявили ключевой клеточ-
ный механизм: устойчивость у E5 связана с активной 
аутофагией в клетках паренхимы ксилемы, ограничива-
ющей распространение патогена, в то время как у вос-
приимчивой E4 наблюдался некроз клеток. Исследова-
ние устанавливает связь между генетической природой 
устойчивости и конкретным клеточным механизмом за-
щиты (Deng et al., 2025).

Экспериментальные данные подтверждают, что 
определенные гены ключевого метаболического пути 
могут специфически подавлять иммунный ответ расте-
ний, вероятно, нарушая баланс в синтезе защитных со-
единений. Так, сверхэкспрессия гена Bol4CL41 у генети-
чески модифицированных растений B. rapa увеличивала 
площадь поражения тканей после инокуляции патоге-
ном (Ma et al., 2025).

Ключевым аспектом современной селекции является 
как идентификация фенотипически устойчивых геноти-
пов, так и изучение физиолого-биохимических механиз-
мов их устойчивости. Современные исследования кон-
центрируются на изучении комплекса защитных реак-
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ций, включающих синтез низкомолекулярных фитоан-
тиципинов и модуляцию профилей вторичных метабо-
литов. Особый интерес представляет комплексный 
метаболомный анализ, позволяющий получить систем-
ное представление о перестройке метаболических путей 
при патогенезе. Исследования контрастных по устойчи-
вости образцов показывают следующее. Индольные глю-
козинолаты демонстрируют значительную дифферен-
циацию: концентрация глюкобрассицина у устойчивых 
форм превышает показатели восприимчивых в 3,2 раза; 
4-гидроксиглюкобрассицин характеризуется активным 
накоплением в течение первых 24 часов после инфици-
рования, а неоглюкобрассицин обнаруживается исклю-
чительно в устойчивых линиях. Фенольные соединения 
проявляют выраженную отрицательную корреляцию 
с уровнем устойчивости: содержание синаповой кислоты 
сильно влияет на процесс инокуляции, сирингиновая 
кислота показывает увеличение концентрации 
в несколько раз через 48 часов после заражения, а квер-
цетин-3-глюкозид подтверждает свою значимость пря-
мой антимикробной активностью in vitro против Xcc. Ак-
тивность защитных ферментов существенно различает-
ся между контрастными по устойчивости генотипами: 
пероксидаза (POD) проявляет более высокую активность 
у устойчивых форм, полифенолоксидаза (PPO) достигает 
пика активности через 24 часа после инокуляции, а фе
нилаланин-аммиак-лиаза (PAL) демонстрирует мно
гократную индукцию в ответ на заражение (Aires et al., 
2011; Sotelo et al., 2015; Liu et al., 2021; Dai et al., 2025).

Протеомный анализ выявил молекулярный ответ 
B. rapa на инфицирование Xanthomonas campestris pv. 
campestris. Из идентифицированных дифференциально 
экспрессируемых белков ключевую роль в формирова-
нии устойчивости играют два основных функциональ-
ных класса. Во-первых, наблюдается значительная акти-
вация прямого антимикробного ответа, о чем свидетель-
ствует сверхэкспрессия связанных с патогенезом белков 
(PR), таких как хитиназа и β-1,3-глюканаза, направлен-
ных на разрушение клеточных стенок патогена. Во-вто-
рых, выявлена активация белков теплового шока (HSP70, 
HSP90), что подчеркивает критическую важность под-
держания протеостаза и стабилизации иммунных сиг-
нальных комплексов в условиях биотического стресса. 
Полученные данные демонстрируют, что эффективная 
защита растения обеспечивается за счет синергии двух 
стратегий: прямого патоген-ориентированного иммуни-
тета и механизмов внутриклеточного гомеостаза для 
обеспечения стабильной работы защитной системы (Ah-
mad et al., 2016; Tortosa et al., 2022; Yadav et al., 2023; Dai 
et al., 2025).

Таким образом, современные исследования демон
стрируют, что эффективная устойчивость культур Brassi-
ca rapa к сосудистому бактериозу формируется благода-
ря синергетическому взаимодействию многоуровневой 
защиты. На биохимическом уровне ключевую роль игра-
ет активация специфических вторичных метаболитов, 
таких как индольные глюкозинолаты и фенольные со-
единения, которые проявляют прямую антимикробную 
активность. На протеомном уровне устойчивость обеспе-
чивается за счет координированной экспрессии PR-
белков, осуществляющих прямую атаку на патоген, и ша-
перонов, поддерживающих клеточный гомеостаз в усло-
виях инфекционного стресса. Комплексное изучение 
этих механизмов раскрывает молекулярные основы 
устойчивости и предоставляет возможности для уско-
ренной селекции.

Заключение

Культуры вида Brassica rapa имеют большое экономи-
ческое значение во многих регионах мира. Проведенный 
анализ свидетельствует о критической важности разра-
ботки комплексных стратегий защиты данных культур 
от патогенов родов Xanthomonas и Alternaria в условиях 
глобальных климатических изменений. Установлено, что 
эффективная устойчивость формируется благодаря вза-
имодействию биохимических механизмов, включающих 
активацию специфических вторичных метаболитов 
и координированную экспрессию защитных белков. Пер-
спективным направлением селекции является использо-
вание генетического разнообразия родственных родов 
в сочетании с маркер-вспомогательным отбором. Инте-
грация традиционных подходов с современными биотех-
нологическими решениями открывает возможности для 
создания нового поколения сортов, сочетающих устой-
чивость к патогенам с адаптацией к меняющимся усло-
виям среды. Таким образом, комбинация генетических, 
биохимических и молекулярных методов представляет 
собой наиболее эффективный путь для преодоления 
современных фитопатологических вызовов в выращива-
нии крестоцветных культур.
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