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Background. One of the most harmful diseases of barley in 
all areas of its cultivation is scald. The causal agent Rhyncho-
sporium commune Zaffarano, B.A. McDonald & A. Linde (for-
merly – Rhynchosporium secalis (Oudem.) J.J. Davis) is charac-
terized by a high level of variability, which leads to the emer-
gence of new pathotypes and the loss of resistance of a num-
ber of cultivars. Most barley cultivars recommended for culti-
vation are highly affected by the pathogen. The aim of the 
study was to find new donors of effective barley resistance 
genes to R. commune. Materials and methods. Resistance to 
the fungus was tested in 99 accessions of barley landraces 
from 18 countries under laboratory and field conditions. The 
experiments employed isolates and clones of R. commune iso-
lated from plants collected in Leningrad Province. Plant resis-
tance was scored using point scales. Genetic control of fungal 
resistance was studied in the selected accessions using hybri-
dological analysis. Results and conclusions. We identified 
3 accessions of barley landraces, which retained high resis-
tance to the fungus for six years of study in the field under 
inoculation with different populations of R. commune. Acces-
sions k-31504 (Macedonia), k-31505 (Ethiopia) and k-31503 
(India) are protected by R. commune resistance genes, which 
differ from each other, are not allelic to the previously identi-
fied effective Rrs9 gene, and manifest themselves throughout 
all stages of barley ontogenesis. Each of accessions k-31504 
and k-31505 incorporates 2 recessive pathogen resistance 
genes; k-31503 carries 3 recessive resistance genes.

Key words: Hor deum vulgare, Rhynchosporium commune, 
virulence, landraces, hybridological analysis.

Актуальность. Одним из наиболее распространенных 
заболеваний ячменя во всех зонах его возделывания яв-
ляется ринхоспориоз. Для возбудителя болезни Rhyncho-
sporium commune Zaffarano, B.A. McDonald & A. Linde (ра-
нее – Rhynchosporium secalis (Oudem.) J.J. Davis) характерен 
высокий уровень изменчивости, что обусловливает по-
явление новых патотипов и потерю устойчивости ряда 
сортов. Большая часть рекомендованных к возделыва-
нию сортов ячменя сильно поражается патогеном. Цель 
исследований – поиск новых доноров эффективных ге-
нов устойчивости ячменя к R . commune. Материалы 
и методы. В лабораторных и полевых экспериментах ис-
следовали устойчивость к грибу 99 образцов местного 
ячменя из 18 стран мира. Растения инокулировали изо-
лятами патогена, выделенными из северо-западной (Ле-
нинградская область) популяции R. commune. Устойчи-
вость растений оценивали с использованием балловых 
шкал. У выделившихся форм с помощью гибридологиче-
ского анализа изучили генетический контроль устойчи-
вости к грибу. Результаты и выводы. Выделили три 
образца местного ячменя, которые сохраняли высокую 
устойчивость к грибу в течение шести лет изучения 
в поле при инокуляции разными популяциями R. com-
mune. Образцы к-31503 (Индия), к-31504 (Македония) 
и к-31505 (Эфиопия) имеют гены устойчивости к R. com-
mune, которые различаются между собой, не аллельны 
эффективному гену Rrs9 и проявляются на протяжении 
всех этапов органогенеза растений. Образцы к-31504 
и к-31505 несут по два рецессивных гена устойчивости 
к патогену, к-31503 защищен тремя рецессивными гена-
ми.

Ключевые слова: Hordeum vulgare, Rhynchosporium com-
mune, вирулентность, образцы местного ячменя, гибри-
дологический анализ.

 Доноры эффективных генов устойчивости ячменя 
к ринхоспориозу

Введение

На посевах ячменя (Hordeum vulgare L.) в России ши-
роко распространен и вредоносен ринхоспориоз, вызы-
ваемый гемибиотрофным патогеном Rhynchosporium 
commune Zaffarano, B.A. McDonald & A. Linde (ранее – Rhyn-
chosporium secalis (Oudem.) J.J. Davis). При раннем пораже-
нии растений грибом существенно уменьшаются про-
дуктивная кустистость и масса семян, при этом потери 
урожая достигают 40% (McDonald et al., 1999; Carisse 
et al., 2000; Robbertse et al., 2000). Для R. c ommune харак-
терна высокая изменчивость (Tekauz, 1991; Jørgensen, 

Smedegaard-Petersen, 1995). Половая стадия R. c ommune 
не выявлена, а вариабельность гриба обеспечивается за 
счет высокой мутабельности, соматической рекомбина-
ции и чередования растений-хозяев. В результате этого 
в популяциях гриба отбираются и накапливаются новые 
фенотипы вирулентности, преодолевающие гены устой-
чивости растений. Большая часть рекомендованных 
к возделыванию сортов ячменя сильно поражаются па-
тогеном. В литературе описано от 14 до 17 генов устой-
чивости H. vulgare к ринхоспориозу (Bjørnstad et al., 2002; 
Hanemann et al., 2009), однако почти все идентифициро-
ванные гены неэффективны против российских популя-
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ций R. commune. Изучение степени поражения почти изо-
генных линий ячменя (NIL) в Северо-Западном регионе 
России показало, что лишь одна линия с геном устойчи-
вости Rrs9 сохраняет высокую эффективность (Konovalo-
va, Soboleva, 2010). 

Возможность приспособления гриба к питающему 
растению обусловливает необходимость постоянного 
поиска новых источников устойчивости среди коллек-
ционных образцов ячменя. Результаты наших опытов 
свидетельствуют, что местные формы H. vulgare явля-
ются довольно богатым источником пополнения запа-
са эффективных генов устойчивости к патогену. Так, 
с помощью гибридологического анализа показано, что 
образцы из Китая к-15868 и к-3481 имеют по два ком-
плементарных рецессивных гена устойчивости 
к R. commune, к-18989 – два рецессивных гена, а образец 
к-3307 – од ин рецессивный ген устойчивости к патоге-
ну (Soboleva et al., 2016). Образцы местного ячменя 
к-16233, к-27205 (Китай), к-27768 (Индия) и к-22299 (Эк-
вадор) защищены эффективными генами устойчиво-
сти к ринхоспориозу, которые различаются между со-
бой и не аллельны эффективному гену Rrs9. Показано, 
что образцы к-16233, к-27768 и к-22299 имеют по два 
доминантных гена устойчивости к R. co mmune, образец 
к-27205 защищен одним доминантным геном. Гены 
устойчивости у этих форм проявляются в течение все-
го онтогенеза ячменя (Konovalova, Radchenko, 2018).

Цель работы – осуществить поиск источников 
устойчивости к R. commune среди о бразцов местного 
ячменя, передан ных во Всероссийский институт гене-
тических ресурсов растений имени Н.И. Вавилова (ВИР) 
Международным центром сельскохозяйственных ис-
следований в засушливых районах (ICARDA, Сирия), 
и у выделившихся форм исследовать генетический 
контроль устойчивости к патогену.

Материалы и методы

В лабораторных условиях оценили ювенильную 
устойчивость к R. commune 99 образцов местного ячме-
ня из 18 стран мира, поступивших в коллекцию ВИР из 
ICARDA в 2010 г. В данный набор вошли преимущест-
венно ячмени Китая (23 образца), Эфиопии (14), Турции 
(11), Чехии (14) и Македонии (12); материал из осталь-
ных стран был представлен 1–4 формами. Выделивши-
еся в лаборатории образцы оценивали в поле на искус-
ственном инфекционном фоне.

Растения инокулировали изолятами и моноспоро-
выми культурами R. commune, выделенными из северо-
западной популяции патогена (Санкт-Петербург, Пуш-
кин; Рождествено Ленинградской области). Изоляцию, 
клонирование и культивирование гриба проводили на 
картофельно-глюкозном агаре; растения заражали 
14-дневной культурой R. commune (Konovalova, 2008).

Для оценки устойчивости растений в фазе всходов 
применяли метод заражения отрезков листьев на по-
верхности 1-процентного агара, содержащего 
0,005-процентный раствор бензимидазола. На отрезки 
листьев наносили капли суспензии спор R. commune 
(500–700 тыс. конидий в 1 мл). Через три недели после 
заражения листьев учитывали типы реакции растений 
по шкале от 0 (отсутствие симптомов заболевания) до 4 
(окаймленный некроз, занимающий всю поверхность 
отрезка листа). Реакции устойчивости соответствует 
поражение листьев, не превышающее балл 2, реакции 
восприимчивости – 3 и 4 балла (Konovalova, 2008).

В период «кущение – выход в трубку» растения 
в поле поздно вечером опрыскивали суспензией спор 
гриба (500 тыс. конидий в 1 мл) и на 12 ч накрывали 
полиэтиленом. Степень развития болезни учитывали 
по шкале от 0 (отсутствие симптомов) до 5 (сливающи-
еся некрозы с хлорозом по всей поверхности листа, от-
мирание листьев нижних ярусов). Поражение до 2 бал-
лов (не более 30% поверхности листьев нижнего яруса) 
соответствует реакции устойчивости, 3–5 – реакции 
восприимчивости (Konovalova, 2008).

С целью изучения генетического контроля устойчи-
вости к R. commune выделенные образцы скрещивали на 
поле научно-производственной базы «Пушкинские 
и Павловские лаборатории ВИР» (Санкт-Петербург, Пуш-
кин). Для определения числа генов резистентности про-
вели скрещивание образцов с восприимчивым к патоге-
ну сортом ‘Cambrinus’. Для исследования аллельных от-
ношений генов устойчивости выделенные образцы скре-
щивали друг с другом, с почти изогенной линией NIL 9, 
защищенной эффективным геном Rrs9, а также с образ-
цами к-27768 (Индия) и к-22299 (Эквадор), которые име-
ют по два эффективных доминантных гена устойчивости 
(Konovalova, Radchenko, 2018).

Гибридологический анализ проводили в поле, изу-
чая поколения F1 и F2 на фоне искусственного зараже-
ния растений 23 изолятами, выделенными из двух по-
пуляций (Санкт-Петербург, Пушкин; Рождествено) 
R. commune. Гибриды оценивали в период, когда пора-
жение сорта ‘Cambrinus’ достигало четырех баллов. 
К устойчивому классу относили растения, тип реакции 
которых соответствовал баллам 0–2, к восприимчиво-
му – 3–5. Соответствие фактически полученных дан-
ных теоретически ожидаемым проверяли с помощью 
критерия χ2.

Результаты и обсуждение

В результате лабораторных исследований выявили 
18 образцов с ювенильной устойчивостью к патогену. 
После полевого испытания устойчивыми во взрослом 
состоянии оказались лишь семь образцов. Некоторые 
формы были гетерогенны: отдельные растения харак-
теризовались восприимчивостью или частичной 
устойчивостью к грибу. Для дальнейшей работы соби-
рали семена, только со здоровых растений. Среди семи 
выделенных образцов только три (к-31504, Македония; 
к-31505, Эфиопия, к-31503, Индия) сохраняли устойчи-
вость в течение шести лет изучения в поле при иноку-
ляции разными популяциями R. commune. 

Растения F1 от скрещивания всех трех выделенных 
образцов с чувствительным тестером ‘Cambrinus’ ока-
зались восприимчивыми, то есть устойчивость контро-
лируется рецессивными генами. Расщепление по диги-
бридной схеме (по два рецессивных гена устойчивости) 
выявили в гибридных популяциях F2 к-31504 × Cam bri-
nus и к-31505 × Cambrinus (табл. 1). В F2 к-31503 × 
Cambrinus соотношение устойчивых (R) и восприимчи-
вых (S) соответствовало теоретически ожидаемому 
при контроле признака тремя рецессивными генами.

Изучили аллельные отношения генов устойчиво-
сти к R. commune у изучаемых образцов (табл. 2). В ком-
бинациях скрещивания к-31503 × к-31505, к-31503 × 
к-31504 и к-31504 × к-31505 выявлено расщепление по 
изучаемому признаку, что указывает на различие ге-
нов устойчивости у этих образцов. В F 2 от скрещивания 
образца к-31503 с к-31504 наблюдали расщепление по 
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пяти рецессивным генам, контролирующим устойчи-
вость. В F2 к-31504 × к-31505 фактическое соотношение 
фенотипов соответствовало теоретически ожидаемо-
му 175 : 81, что свидетельствует о дигенном рецессив-
ном контроле признака у каждого из этих образцов. 
При скрещивании к-31503 с к-31505 в F2 наблюдали со-
отношение 408 : 42, которое не соответствует теорети-
чески ожидаемому при расщеплении по пяти рецессив-
ным генам устойчивости. Наиболее вероятное объяс-

нение этого противоречия – ошибка классификации 
фенотипов. В любом случае гены устойчивости этих 
образцов не аллельны, на что указывает расщепление 
в F2 к-31503 × к-31505.

Образцы имеют гены устойчивости к R. commune, от-
личающиеся от идентифицированного ранее гена Rrs9: 
во всех трех комбинациях скрещиваний выделенных 
нами форм с почти изогенной линией NIL 9 выявлено 
расщепление по устойчивости к грибу (табл. 3). Гибри-

Таблица 2. Расщепление по устойчивости к Rhynchosporium commune F2 гибридов от скрещивания
выделенных образцов ячменя

Table 2. Segregation for resistance to Rhynchosporium commune in F2 hybrids from crossing between
barley accessions identified for their resistance

Таблица 3. Расщепление по устойчивости к Rhynchosporium commune F2 гибридов от скрещивания
устойчивых образцов с тестером гена Rrs9 и выделенными ранее донорами устойчивости

Table 3. Segregation for resistance to Rhynchosporium commune in F2 hybrids from crossing resistant accessions 
with the Rrs9 gene carrier and previously identified donors of resistance 

Таблица 1. Расщепление по устойчивости к Rhynchosporium commune F2 гибридов от скрещивания
устойчивых образцов с чувствительным тестером

Table 1. Segregation for resistance to Rhynchosporium commune in F2 hybrids from crossing between
resistant accessions and a susceptible cultivar

Комбинация скрещивания
Соотношение фенотипов R : S

χ2*
Вероятность

Pфактическое ожидаемое

к-31504 × Cambrinus 104 : 137 7 : 9 0,035 0,80 – 0,90

к-31505 × Cambrinus 112 : 133 7 : 9 0,384 0,50 – 0,75

к-31503 × Cambrinus 95 : 63 37 : 27 0,347 0,50 – 0.75

* – Здесь и в таблицах 2 и 3 χ2
0,05 = 3,84

* – Here, as in Tables 2 and 3, χ2
0.05 = 3.84

Комбинация скрещивания
Соотношение фенотипов R : S

χ2 Вероятность
Pфактическое ожидаемое

к-31503 × к-31505 408 : 42 781 : 243 51,535 > 0,005 

к-31503 × к-31504 144 : 56 781 : 243 2,014 0,10 – 0,20

к-31504  × к-31505 67 : 29 175 : 81 0,091 0,75 – 0,80

Комбинация скрещивания
Соотношение фенотипов R : S

χ2 Вероятность
Pфактическое ожидаемое 

к-31504 × NIL 9 (Rrs9) 227 : 48 55 : 9 2,618 0,10 – 0,20

к-31505 × NIL 9 (Rrs9) 83 : 10 55 : 9 0,843 0,25 – 0,50

к-31503 × NIL 9 (Rrs9) 195 : 24 229 : 27 0,004 0,90 – 0,95

к-31503 × к-22299 191 : 5 997 : 27 0,006 0,90 – 0,95

к-31503 × к-27768 207 : 6 997 : 27 0,027 0,80 – 0,90

к-31505 × к-22299 206 : 8 247 : 9 0,031 0,80 – 0,90

к-31505 × к-27768 177 : 6 247 : 9 0,030 0,80 – 0,90

к-31504 × к-22299 137 : 7 247 : 9 0,769 0,25 – 0,50

к-31504 × к-27768 189 : 6 247 : 9 0,144 0,50 – 0,75
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дологический анализ показал также, что выделенные 
образцы защищены генами устойчивости к R. commune, 
которые отличаются от генов, имеющихся у образцов 
к-27768 и к-22299 (см. табл. 3). Результаты изучения ал-
лельных отношений генов устойчивости подкрепляют 
вывод о том, что образцы к-31504 и к-31505 имеют по 
два рецессивных гена устойчивости к патогену, а обра-
зец к-31503 – три рецессивных гена.

Рецессивный характер наследования признака 
у образцов к-31504, к-31505 и к-31503 свидетельствует 
также о различии генетического контроля устойчивости 
у этих форм и изученных ранее (Konovalova, Radchenko, 
2018) к-16233 (два доминантных гена устойчивости) 
и к-27205 (один доминантный ген). Следует сравнить 
гены устойчивости новых доноров с рецессивными гена-
ми, которыми защищены образцы ячменя из Китая (So-
boleva et al., 2016) к-15868 и к-3481 (имеют по два ком-
плементарных рецессивных гена устойчивости к R. com-
mune), к-18989 (два рецессивных гена) и к-3307 (один 
рецессивный ген устойчивости к патогену).

Выводы

Образцы местного ячменя к-31503 (Индия), к-31504 
(Македония) и к-31505 (Эфиопия) несут гены устойчи-
вости к Rhynchosporium commune, которые различаются 
между собой, не аллельны эффективному гену Rrs9 
и проявляются на протяжении всего периода вегета-
ции ячменя. Образцы к-31504 и к-31505 имеют по два 
рецессивных гена устойчивости к грибу, к-31503 защи-
щен тремя рецессивными генами.

Работа выполнена в рамках государственного зада-
ния согласно тематическому плану ВИР № 0662-2019-
0006 «Структурирование и раскрытие потенциала на-
следственной изменчивости мировой коллекции зерно-
вых и крупяных культур ВИР для развития оптимизиро-
ванного генбанка и рационального использования в селек-
ции и растениеводстве».

The research was performed within the framework of the 
State Task according to the theme plan of VIR, Project 
No. 0662-2019-0006 “Search For and Viability Maintenance, 
and Disclosing the Potential of Hereditary Variation in the 
Global Collection of Cereal and Groat Crops at VIR for the De-
velopment of an Optimized Genebank and Its Sustainable Utili-
zation in Plant Breeding and Crop Production.”
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