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К КИЛЕ ЛИНИЙ BRASSICA RAPA L. И ЭФФЕКТИВНОСТЬ 
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На коллекции инбредных линий капусты пекинской (Brassica rapa ssp. pekinensis) 
и линиях европейской кормовой репы (В. rapa ssp. rapifera) проведено детальное изучение 
наследования устойчивости к киле капустных. Проведена оценка эффективности извест­
ных молекулярных маркеров генов устойчивости к киле для практической селекции. Показа­
но, что устойчивость к киле линий турнепса ЕСД04-05 и ЕСД04-10 с высокой вероятностью 
определяется тремя независимо наследуемыми дупликатными генами, два из которых до­
минантные и один с неполным доминированием. Проведена дифференциация линий капусты 
пекинской по эффективности генов устойчивости к киле, наследуемых по типу доминирова­
ния или неполного доминирования.
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Кила, вызываемая облигатным паразитом Plasmodiophorct brassicae Wor., — 
вредоносное заболевание всех видов семейства Капустные, включая дикорастущие 
[1, 2]. В настоящее время существует ряд агротехнических приемов, позволяющих 
контролировать вредоносность и распространение возбудителя килы. Однако наи­
более эффективным и экологически безопасным является селекция и возделывание 
устойчивых сортов и гибридов.

Капуста пекинская по природе является высоковосприимчивой к данному за­
болеванию, поэтому селекция устойчивых форм была и остается трудновыполни­
мой задачей. Несколько селекционных программ, реализованных в мире, в том числе 
и в России, позволили создать коммерческие устойчивые сорта и гибриды. Гене­
тическим источником устойчивости к киле является европейская кормовая репа 
(В. rapa ssp. rapifera) [3, 10, 15, 26]. Ее гены являются наиболее эффективными 
и широко-используемыми в селекции на устойчивость различных капустных куль­
тур. Устойчивость к P. brassicae Wor. из турнепса передана в капусту пекинскую, рапс 
и В. oleracea.

Изучение генетики устойчивости европейских турнепсов к киле показало на­
личие не менее трех независимо наследуемых генов, определяющих устойчивость 
к различным патотипам P. brassicae [4, 7, 23, 25]. Большинство кормовых реп в своих 
генотипах несут более одного гена устойчивости, однако устойчивые сорта капусты 
пекинской, созданные с их использованием, содержат главным образом один ген, 
имеющий расоспецифическую реакцию.
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Устойчивость, определяемая отдельными генами, при интродукции в капусту 
пекинскую теряет свою эффективность, частично или полностью преодолевается па­
тогеном [13], и большинство выведенных сортов при неоднократном возделывании 
на одном участке со временем становятся восприимчивыми [10]. Предполагаемых 
причин утраты или снижения устойчивости растений несколько: высокая гетеро­
генность полевых популяций P. brctssiccte и изменчивость их патогенности [11, 14], 
обусловливающих постепенное накопление вирулентных рас возбудителя при бес­
сменном выращивании устойчивых сортов; снижение эффективности действия гена 
устойчивости в новом генетическом окружении; снижение дозы гена в гетерозиготе. 
К перечисленным причинам следует также добавить различную эффективность от­
дельных генов турнепса, передаваемых в капусту пекинскую.

Проблему снижения устойчивости и обеспечения надежной защиты растений 
предложено решать путем объединения нескольких генов в одном генотипе с исполь­
зованием молекулярных маркеров [10, 13]. При этом целесообразно «пирамидиро- 
вать» наиболее эффективные гены устойчивости.

Японскими и корейскими исследователями разработано около 30 различных 
RAPD-, RFLP-, SSR-, STS-маркеров на гены устойчивости В. rapa L. Характеристика 
молекулярных маркеров и локусов устойчивости представлена в таблице 1.

Т а б л и ц а  1

Молекулярные маркеры картированных локусов устойчивости к киле В. гара L.

* Таксономическая принадлежность донора гена устойчивости.
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Авторы разработанных ДНК-маркеров отмечают возможность использования 
предлагаемых молекулярных маркеров в маркер опосредованном отборе при реали­
зации селекционных программ, при этом так же отмечают, что данные маркеры мо­
гут быть мономорфными в конкретных селекционных популяциях [5, 9, 19]. Кроме 
того, оценка эффективности данных маркеров в практической селекции на устойчи­
вость не проводилась [16].

В данной работе охарактеризовано проявление устойчивости в коллекции 
линий капусты пекинской, созданной с участием различных доноров устойчиво­
сти; показаны особенности наследования и проявления устойчивости к киле у до­
нора устойчивости кормовой репы. Показана низкая эффективность четырнадцати 
опубликованных молекулярных маркеров картированных локусов устойчивости 
к киле на устойчивых и восприимчивых линиях капусты пекинской и турнепса и их 
расщепляющихся популяциях.

Материалы и методы

Генетический анализ устойчивости. В гибридологическом анализе исполь­
зовали устойчивые к киле инбредные линии европейского турнепса (В. г ара ssp. 
rapifera) — ECD04-05, ECD04-10. Доноры устойчивости из европейской системы 
дифференциаторов рас килы скрещивали с восприимчивой к киле инбредной линией 
капусты пекинской (В. rapa ssp.pekinensis) Кит1-3с15.

Линии капусты пекинской (В. rapa ssp. pekinensis) 20-2сс1, ТПВ1-1(8)11, 
20-ЗСе2 и Кн70 высокой степени инбридинга, несущие гены устойчивости к киле 
из европейских турнепсов, скрещивали с восприимчивыми к киле чистыми линиями 
капусты пекинской (В. rapa ssp. pekinensis) ЕС-1 и Кит1-3с15.

В качестве контроля восприимчивости к киле использовали F1 гибриды ка­
пусты пекинской Старко и Мирако (Bejo Zaden), в качестве контроля устойчивости 
к киле — устойчивые к киле гибриды Ника F1 и Гидра F1 (ООО «Селекционная 
станция имени Н.Н. Тимофеева»). Подготовку растений и скрещивание устойчи­
вых и восприимчивых к киле генотипов капусты пекинской и турнепса для полу­
чения потомств FI, ВС1 и F2 проводили в контролируемых условиях защищенно­
го грунта.

Оценка устойчивости к киле на инфекционном фоне. Анализ устой­
чивости/восприимчивости растений проводили на искусственном инфекцион­
ном фоне с применением модифицированного пипеточного метода [3, 24]. Жел­
ваки нескольких сильно пораженных растений, хранившиеся в холодильной 
камере при температуре -18 °С, измельчали до гомогенного состояния и разво­
дили в воде, полученную суспензию спор фильтровали через четырехслойную 
марлю; определяли концентрацию спор с использованием камеры Горяева и раз­
ведением чистой водой доводили до 107 спор/мл. В ячейки кассет с 4-5-днев- 
ными сеянцами добавляли 5 мл рабочей суспензии инокулюма. Индекс расо­
вого состава использованной полевой популяции патогена в соответствии с ре­
акцией европейских сортов-дифференциаторов — 16/11/31. Через 40 дней после 
заражения отмывали в воде корневую систему каждого растения и проводили 
оценку реакции устойчивости/восприимчивости по четырехбалльной шкале [6] 
(рис. 1).
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Рис. 1. Шкала симптомов поражения килой: 0 баллов — нет поражения; 1 балл — некрупные 
опухоли на боковых корнях; 2 балла — сильное поражение боковых корней и слабое пораже­
ние главного корня; 3 балла — сильное поражение главного и боковых корней (по Buczacki

et al., 1975) (фото С.Г Монахос)

Растения с 0-1 баллами принимали за устойчивые, растения с 2-3 баллами — 
за восприимчивые. Статистическую обработку данных генетического анализа прово­
дили с использованием критерия х2.

Молекулярный анализ. Выделение ДНК проводили из молодых тканей расте­
ний или проростков капусты пекинской согласно цетил-три-метил-аммоний-бромид 
(ЦТАБ) методике [17] с незначительными модификациями.

Полимеразную цепную реакцию (ПЦР) проводили по стандартному для SSR-, 
STS-маркеров протоколу, в 15 мкл реакционной смеси, включая 1 х буфер, 0,2 мМ 
смеси dNTP, 1,5 мкМ прямого и обратного праймера, 0,25 ед. Taq ДНК-полимеразы, 
20 нг ДНК. Амплификацию проводили по следующей программе: начальная дена­
турация 92 °С 3 мин; далее 35 циклов — денатурация 92 °С 30 с, отжиг согласно 
условиям оригинальной публикации 40-66 °С (для RAPD маркеров 38 °С) 30-60 с, 
элонгация 72 °С 1,5 мин; завершающая элонгация 72 °С 7 мин; хранение 10 °С. При 
существенном различии рекомендуемых условий амплификации от стандартного 
протокола применяли авторские.

Продукты амплификации окрашивали флуоресцентным красителем, броми­
стым этидием, и разделяли электрофорезом в 1% агарозном геле при напряженности 
4 Вт/см.

Молекулярные маркеры. В молекулярном анализе использовали маркеры, сцеп­
ленные с шестью локусами Crrl, Crr2, СггЗ, CRa, CRb, CRc устойчивости к киле. 
Краткая характеристика маркеров представлена в таблице 2.

Оценку эффективности молекулярных маркеров на селекционных популя­
циях проводили с использованием смесей ДНК 10 растений устойчивых 20-2сс1 
и восприимчивых Кит1-3с15, ЕС-1 линий капусты пекинской и устойчивого тур­
непса ЕСД04-10, а также смесей ДНК растений F1 гибридных популяций 
Кит 1-Зс 15 / ЕСД04-10 и ЕС-1х20-2сс1, устойчивых и восприимчивых растений 
беккроссных потомств от скрещивания с восприимчивым родителем BC1S [(Кит1- 
Зс15хЕСД04-10)1 х Кит1-3с15] и BC1S [(ЕС-1х20-2сс1)1 х ЕС-1].
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Наименование, последовательности нуклеотидов 
и характеристика использованных в анализе молекулярных маркеров 

картированных локусов устойчивости к киле В. гара

Т а б л и ц а  2

1 F(forward) — прямой праймер; 2 R (reverse) — обратный праймер; 3 пн — пар нуклеотидов;
4 Т отж. —температура отжига.
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Результаты и обсуждение

Гибридологический анализ устойчивости к киле турнепса. Коммерческие 
F1 гибриды Старко и Мирако являются полностью восприимчивыми к расе с индек­
сом 16/11/31, что послужило основанием для использования их в качестве контро­
ля восприимчивости. При оценке на устойчивость они проявили 100% восприим­
чивость к P. brassicae Wor., что свидетельствует об эффективной инокуляции фи­
топатогеном и стабильности примененного метода инокуляции. F1 гибриды Ника 
иГидра, выбранные в качестве контроляустойчивости, показаливысокуюустойчивость 
с баллом поражения 0, отдельные растения имели единичные мелкие желваки на бо­
ковых корнях (табл. 3).

Т а б л и ц а  3

Реакция устойчивости/восприимчивости к киле растений капусты пекинской 
и турнепса В. гара на искусственном инфекционном фоне
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Окончание табл. 3

Примечание. R — устойчивость; S — восприимчивость; х2 — фактическое значение критерия Хи- 
квадрат; Р — вероятность; 63:1 — расщепление в F2 при контроле тремя доминантными дупликатными 
генами; 61:3 — расщепление в F2 при контроле двумя доминантными дупликатными и одним с неполным 
доминированием; 15:1 — расщепление в F2 при контроле двумя доминантными дупликатными генами; 
3:1 — расщепление в BC1S при контроле двумя доминантными дупликатными генами / при контроле 
двумя доминантными и одним с неполным доминированием дупликатными генами.

Наследование устойчивости к киле линий европейского турнепса ЕСД04-05 
и ЕСД04-10 изучали на расщепляющихся популяциях F2 и BC1S трех растений 
F1: двух от (Кит1-Зс15хЕСД04-05) и одного от (Кит1-Зс15хЕСД04-10) (табл. 3). 
Гибридологический анализ с привлечением родственных линий ЕСД04-05 
и ЕСД04-10 проводили для оценки их возможной генетической гетерогенности 
в отношении устойчивости к киле, так как они являются инбредными потомствами 
исходной линии ЕСД04 европейской системы дифференциаторов.

Анализ проявления устойчивости/восприимчивости к киле на инфекци­
онном фоне обеих линий турнепса ЕСД04-05 и ЕСД04-10 показал полную устой­
чивость растений. Поражение всех растений восприимчивой линии капусты пекин­
ской Кит1-3с15 оценили высшим баллом — 3. Растения F1 гибридных потомств 
Кит1-Зс15хЕСД04-05 и Кит1-Зс15хЕСД04-10 проявили высокую устойчивость, 
и не было обнаружено ни единого растения с баллом поражения выше 0.

Оценку распределения устойчивых и восприимчивых растений расщепляю­
щихся популяций F2 и ВС 1S проводили с предположением участия в контроле устой­
чивости независимо наследуемых генов: 1) трех доминантных дупликатных с теоре­
тическим расщеплением в F2 — 63:1; 2) двух доминантных дупликатных и одного 
с неполным доминированием, теоретическое расщепление в F2 — 61:3 (при пора­
жении гетерозигот по гену с неполным доминированием); 3) двух доминантных ду­
пликатных с теоретическим расщеплением в F2 — 15:1. Теоретическое расщепление 
в беккроссе от скрещивания с восприимчивым родителем BC1S составляет 3:1, как 
в случае контроля устойчивости двумя доминантными дупликатными генами, 
так и в случае контроля двумя доминантными генами и одним с неполным домини­

7 4



рованием, при условии поражения растений (rlrlr2r2R3r3), гетерозиготных по гену 
с неполным доминированием.

Во всех тест-кроссах (№ 2, 3, 4) статистическая обработка расщепления 
популяций F2 допускает определение устойчивости к киле в линиях ЕСД04-05 
и ЕСД04-10, по крайней мере двумя возможными комбинациями генного взаимодей­
ствия, попеременно исключая контроль устойчивости тремя и двумя дупликатными 
генами, но никогда не исключая действие двух доминантных дупликатных и одного 
с неполным доминированием, которому соответствует наибольшая вероятность — 
Р = 0,644 для (Кит 1 -Зс 15 хЕСД04-05)2 и Р = 0,828 для (Кит1-Зс15хЕСД04-10)1.

Расщепление по устойчивости/восприимчивости к киле в беккроссных по- 
томствах BC1S двух гибридов Кит 1 -Зс 15 / ЕСД04-05 и Кит 1 -Зс 15 / ЕСД04-10 с вы­
сокой вероятностью (Р = 0,89 и 0,71 соответственно) составило 3:1, что указыва­
ет на участие в контроле или двух доминантных, или двух доминантных и одного 
с неполным доминированием. При этом характер расщепления полностью исключает 
вероятность предположения об участии в контроле устойчивости трех доминантных 
дупликатных генов. Отклонение от распределения 7:1 столь очевидно, что не требует 
статистической обработки, подтверждающей его и не представленной в таблице 3.

Результаты анализа трех тест-кроссов указывают на участие в контроле устой­
чивости к киле обеих линий ЕСД04-05 и ЕСД04-10 трех независимо наследуемых 
дупликатно взаимодействующих генов. Однако гены внутри каждой линии разли­
чаются по своей эффективности, что не совпадает с данными ранее представленных 
работ [4, 23]. Выделяются два доминантных высокоэффективных и один с неполным 
доминированием, применение которого в селекционных программах по устойчиво­
сти представляется нецелесообразным. Допускаемой гетерогенности между линия­
ми ЕСД04-05 и ЕСД04-10 по отношению к устойчивости к киле не выявлено.

Гибридологический анализ устойчивости к киле капусты пекинской. Гиб­
ридологический анализ устойчивости проведен на четырех линиях капусты пекин­
ской, несущих разные по эффективности гены устойчивости к киле из турнепсов 
европейского происхождения и различающихся по устойчивости против возбудителя 
килы использованного расового состава 16/11/31.

Восприимчивые родительские линии Кит1-3с15 и ЕС-1 проявили полную 
восприимчивость растений с высшим баллом поражения 3. Родительские линии 
ТПВ1-1(8)1 и 20-2сс1 на инфекционном фоне проявили высокую устойчивость, и все 
растения имели балл поражения 0. Линии 20-ЗСе2 и Кн70 проявили устойчивость, 
однако неполную — около половины растений имели минимальный балл пораже­
ния 1 и единичные растения проявили восприимчивость с баллом поражения 2 
(табл. 4).

Наличие генетических факторов устойчивости в таких линиях очевидно, но их 
невысокая эффективность и возможная полигенная природа, со свойственной высо­
кой подверженностью влиянию внешних условий среды, а не только патогенности 
микроорганизма, влечет изменчивость проявления устойчивости от растения к рас­
тению и от испытания к испытанию.

«Разбавление дозы гена» в гетерозиготах F1 гибридных популяций линий 
ТПВ1-1(8)1, 20-ЗСе2 и Кн70 привело к проявлению восприимчивости части рас­
тений потомства, при этом отмечена четкая закономерность: чем ниже проявление 
устойчивости у родительской линии, тем больше восприимчивых растений в потом­
стве F1. Исключением стала линия 20-2сс1, в гетерозиготном F1 потомстве которой 
не было ни одного пораженного растения.
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Тест-кросс трех устойчивых линий ТПВ1-1(8)1, 20-2сс1 и 20-ЗСе2 показы­
вает контроль устойчивости в каждой из них одним доминантным геном, при этом 
уровень проявления устойчивости у самих линий, F1 гибридных и расщепляющих­
ся потомств демонстрирует различную эффективность генов устойчивости в их ге­
нотипах. Самым эффективным геном устойчивости к киле обладает линия 20-2сс 1. 
Распределение устойчивых и восприимчивых растений в F2 линии Кн70 может быть 
объяснено только действием одного гена с неполным доминированием, гетерозиготы 
которого при высокой инфекционной нагрузке не способны сдержать фитопатогена 
и поражаются, приводя к расщеплению 3S: 1R и маскируясь под рецессивное насле­
дование признака устойчивости.

Эффективность маркеров картированных локусов устойчивости к киле 
на селекционных популяциях. ГЩР-амплификацию молекулярных маркеров, 
представленных в таблице 2, проводили с использованием смесей ДНК устойчивых 
ЕСД04-10,20-2сс1 и восприимчивых Кит1-3с15, ЕС-1 родительских линий, F1 гибри­
дов Кит 1 -Зс 15 / ЕСД04-10 и ЕС-1х20-2сс1, устойчивых и восприимчивых растений 
беккроссных потомств от скрещивания с восприимчивым родителем BC1S [(Кит1- 
Зс15хЕСД04-10)1 х Кит1-3с15] h B C I S  [(EC-lx20-2ccl) 1 х ЕС-1], предварительно 
дифференцированных на инфекционном фоне. При анализе электрофореграмм при­
нимали во внимание, что маркеры локусов Crrl, Crr2 и СггЗ разработаны на расще­
пляющихся популяциях от скрещивания турнепса (В. rapa ssp. rapifera) с капустой 
пекинской (В. rapa ssp. pekinensis), а маркеры локусов Сга, СгЪ и Сгс — на популя­
циях от скрещивания устойчивой 
и восприимчивой капусты пекин­
ской (табл. 1).

Амплификация маркеров 
локуса Crrl с праймерами SCAR- 
p91f-SCARp636r и CRS10-CRS11 
обнаружила ожидаемые фрагмен­
ты у устойчивых линий ЕСД04-10,
20-2сс1 и их отсутствие у воспри­
имчивых Кит1-3с15, ЕС-1. Однако 
маркер не дифференцирует устой­
чивые и восприимчивые растения 
BC1S потомств (рис. 2).

Анализ полиморфизма мар­
кера CRS10-CRS11 на 50 индиви­
дуальных растениях расщепляю­
щейся популяции ВС1 [(Кит1- 
Зс15хЕСД04-10)1 х Кит1-3с15] 
показал случайное распределение 
амплифицируемых фрагментов как среди устойчивых так и восприимчивых расте­
ний, и отсутствие связи маркера с геном устойчивости линии турнепса ЕСД04-10.

Маркер локуса Crrl BRMS-088 оказался мономорфным для пары родитель­
ских линий ЕС-1 и 20-2сс1 и мономорфным на расщепляющемся потомстве BC1S 
Кит1-Зс15хЕСД04-10.

Маркер локуса CRa Е49 мономорфен для пары родительских линий ЕСД04-10 
и Кит1-3с15 и мономорфен на расщепляющемся потомстве BC1S линий ЕС-1 
и 20-2сс1 (рис. 3).

Рис. 2. Маркер локуса Crrl CRS10-CRS11 (RA1275): 
стрелкой обозначен целевой фрагмент 550 п.н., 
R — устойчивый, S — восприимчивый, М — мар­
кер молекулярного размера 100 п.н.; А) ЕСД — 
ЕСД04-10, F1 — Кит1-Зс15хЕСД04-10, Rbc — устой­
чивый BC1S, Sbc — восприимчивый BC1S, К — 
Кит1-3с15; Б) С — 20-2сс1, F1 — (ЕС-1 *20-2сс1), 
Rbc — устойчивый BC1S, Sbc — восприимчивый 

BC1S, Е —ЕС-1
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Маркер локуса CRb 
TCR05 мономорфен на расще­
пляющемся потомстве BC1S 
обеих пар родительских линий, 
ЕС-1 и 20-2сс1 и ЕСД04-10 
и Кит1-3с15.

Маркер локуса CRb 
TCR-10 мономорфен на расще­
пляющемся потомстве BC1S 
родительских линий ЕСД04-10 
и Кит1-3с15 и не дает целевого 
фрагмента на комбинации ли­
ний ЕС-1 и 20-2сс1.

Маркеры локусов Crrl 
BRMS-297, Crrl BRMS-096 и 
CRb НС352 SCAR мономорф- 
ны на обеих парах родитель­
ских линий, ЕС-1 и 20-2сс1 и 
ЕСД04-10 и Кит1-3с15, и их 
расщепляющихся потомствах 
BC1S.

Амплификация маркера 
локуса СггЗ BrSTS78 на ро­
дительских линиях ЕС-1 и 20- 
2сс1, ЕСД04-10 и Кит1-3с15 
дает полиморфизм, обратный 
ожидаемому, — целевой фраг­
мент проявляется у воспри­
имчивых линий, при этом 
мономорфен на расщепляю­
щихся потомствах BC1S обеих 
комбинаций (рис. 4). Допол­
нительный анализ полимор­
физма маркера BrSTS 7 8 на 
103 индивидуальных расте­
ниях расщепляющейся попу­

ляции ВС1 [(ЕС-1х20-2сс1)1 х ЕС-1] показал несцепленное с локусом устойчиво­
сти распределение амплифицируемых фрагментов, частота рекомбинации состави­
ла 50 сМ.

Полимеразная цепная реакция с праймерами маркеров OPS11-1S, OPS11-2S 
локуса СггЗ, маркера локуса CRc m6R и маркера BRMS-100 на локус Сгг2 не дала 
ни ожидаемых фрагментов, ни других продуктов амплификации, кроме димеров 
праймеров.

По результатам анализа все маркеры можно разделить на три группы: 1) мар­
керы, дающие ожидаемые фрагменты и полиморфизм между родительскими линия­
ми, но мономорфные при амплификации смесей ДНК устойчивых и восприимчивых 
растений расщепляющихся популяций BC1S; 2) маркеры мономорфные; 3) без ам­
плификации.

Рис. 3. Маркер локуса CRa Е49: стрелкой обозна­
чен целевой фрагмент 380 п.н., R — устойчивый, 
S — восприимчивый образец, М- маркер моле­
кулярного размера 100 п.н.; А) ЕСД — ЕСД04-10, 
F1 — Кит1-Зс15хЕСД04-10, Rbc — устойчивый BC1S, 
Sbc — восприимчивый BC1S, К — Кит1-3с15; Б) 
С — 20-2сс1, F1 — (ЕС-1 х20-2сс1), Rbc — устойчивый 

BC1S, Sbc — восприимчивый BC1S, Е — ЕС-1

Рис. 4. Маркер локуса СггЗ BrSTS78: стрелкой обо­
значен целевой фрагмент 200 п.н., R — устойчи­
вый, S — восприимчивый образец, М- маркер мо­
лекулярного размера 100 п.н.; А) ЕСД — ЕСД04-10, 
F1 — Кит1-Зс15хЕСД04-10, Rbc — устойчивый BC1S, 
Sbc — восприимчивый BC1S, К — Кит1-3с15; Б) 
С — 20-2сс1, F1 — (ЕС-1 х20-2сс1), Rbc — устойчивый 

BC1S, Sbc — восприимчивый BC1S, Е — ЕС-1
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Заключение

Таким образом, несмотря на происхождение маркеров, как в расщепляющихся 
популяциях В. гара ssp. rapifera, так и В. гара ssp. pekinensis, а также их силу сцепле­
ния от 0,35 до 10 сМ с локусами устойчивости, в данной работе четырнадцать мо­
лекулярных маркеров оказались неэффективными для дифференциации устойчивых 
и восприимчивых к киле растений расщепляющихся популяций двух доноров высо­
кой устойчивости турнепса ЕСД04-10 и капусты пекинской 20-2сс1. Поэтому про­
тестированные маркеры не могут быть применены в маркеропосредованном отборе 
с использованием этих генотипов.

Отмечаемая в работах многих исследователей генотип специфичность моле­
кулярных маркеров генов устойчивости к киле высокогетерогенных культур В. rара, 
капусты пекинской и турнепса [5, 9, 12, 19], ограничивает их использование в прак­
тической селекционной работе, независимо от силы сцепления с геном устойчиво­
сти. И соответственно в селекционных программах для каждого донора устойчиво­
сти, вероятно, потребуется поиск и разработка индивидуального маркера. При этом 
необходимо учитывать, что гены устойчивости к киле линий турнепса и капусты пе­
кинской, унаследованные от европейских турнепсов, различаются по эффективности 
обеспечения защиты растений от фитопатогена P. brassicae Wor., проявляя доминант­
ный характер наследования и неполное доминирование.
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BREEDING VALUE OF BRASSICA RAPA L. CLUBROOT RESISTANCE 
GENES AND MOLECULAR MARKERS OF MAPPED CR LOCI

S.G. MONAKHOS, M.L. NGUEN

(RSAU-MAA named after K.A. Timiryazev)

Inheritance of clubroot resistance (CR) was studied on collection of Chinese cabbage 
(Brassica rapa ssp. pekinensis) and European fodder turnip (B. rapa ssp. rapifera) inbreed lines. 
Different levels of CR were identified in Chinese cabbage with monogenic resistance. Clubroot 
resistances expressed in European turnip inbred lines ECD04-05 and ECD04-10 were governed 
by three duplicate genes, two out of its have a complete dominant inheritance and another one 
incomplete dominance. Evaluation of mapped CR loci DNA markers for practical marker assisted 
selection has been carried out using two segregated populations from Chinese cabbage x Chinese 
cabbage and Chinese cabbage x turnip crosses.

Keywords: gene, clubroot, P. brassicae Wor, resistance, molecular marker, Chinese cabbage, 
European turnip, B. rapa.
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