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Abstract: Effective breeding for wheat immunity to stem rust is preceded by the study of fungal races circulating on crops in a particu-
lar region. In addition, to identify possible sources of infection, it is necessary to track the main routes of migration of pathogen spores 
throughout the wheat cultivation area within the same climatic zone. To speed up results and process a large sample, it is proposed to 

Характеристика популяций Puccinia graminis f. sp. tritici, 
существующих на мягкой пшенице  
в Поволжском и Центральном регионах России,  
по микросателлитным локусам
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Аннотация: Для эффективной селекции пшеницы на устойчивость к стеблевой ржавчине необходимо исследование по-
пуляций гриба, циркулирующих на посевах в конкретном регионе. Выявление вероятных источников инфекции возможно в 
результате отслеживания основных путей миграции спор патогена по всей территории возделывания пшеницы в пределах 
одной климатической зоны. Для ускоренного анализа и охвата большей выборки образцов предложено использовать микро-
сателлитные маркеры, представляющие альтернативу традиционному фитопатологическому анализу состава генов вирулент-
ности популяции. С их помощью проведено генотипирование монопустульных изолятов Puccinia graminis f. sp. tritici, собранных 
в Центральном регионе России и Поволжье на мягкой яровой пшенице, установлена высокая степень дифференциации между 
популяциями патогена. Предложена схема диагностики происхождения инфекции с помощью шкалы размеров аллелей микро-
сателлитных маркеров.
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use microsatellite markers, which are an alternative to traditional phytopathological analysis of virulence genes in population. Single 
pustule isolates of Puccinia graminis f. sp. tritici from bread spring wheat of the Volga region and the сentral region of Russia were 
genotyped and high degree of differentiation between the pathogen populations was revealed. A scheme for diagnosing the origin of 
infection using a scale for the size of alleles of microsatellite markers is proposed
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Введение
Стеблевая ржавчина пшеницы, возбудителем которой слу-
жит гриб Puccinia graminis f. sp. tritici, за последние два де-
сятилетия вошла в десятку заболеваний, отличающихся 
экономической значимостью. Исследование причин повсе-
местного повышения интенсивности болезни представляет 
теоретический и практический интерес (Dean et al., 2012; 
Rsaliyev A.S., Rsaliyev S.S., 2018). В отдельных регионах Рос-
сийской Федерации отмечено регулярное проявление сте-
блевой ржавчины на мягкой пшенице, имеющей местный 
источник происхождения инфекции. Так, в 2010 г. значи-
тельное поражение посевов культуры наблюдалось в Се-
веро-Кавказском и Поволжском регионах (Синяк, Волкова, 
2015). Также в 2010 г. выявлена вспышка заболевания в 
Центральном регионе Российской Федерации, которая по-
вторилась в 2013 и 2016 гг. (Lapochkina et al., 2017). В 2016 г. 
на посевах яровой мягкой пшеницы в период колошения на 
всей территории Республики Татарстан отмечено сильней-
шее распространение стеблевой ржавчины. Все сорта пше-
ницы, рекомендованные для возделывания в Татарстане, 
были восприимчивы, кроме сортов Тулайковская 5 и Белка 
(Василова и др., 2017). В Саратовской области, особенно в 
правобережной ее части, в 2016 г. эпифитотия стеблевой 
ржавчины проявилась на растениях в фазе молочной спело-
сти зерна (начало июля) и продолжалась до полного созре-
вания и уборки. Степень развития болезни достигала 80 %, 
средние потери урожая по пораженным сортам пшеницы 
составили 50 % (Сибикеев, неопубликованные данные).

Основные способы борьбы с этой типичной для пшени-
цы грибной болезнью включают применение химических 
средств защиты и устойчивых сортов. Однако первый ме-
тод может нанести вред экологии и здоровью людей, кроме 
того, является дорогостоящим и не всегда дает ожидаемые 
результаты (Шаманин и др., 2015). В связи с этим использо-
вание в производстве устойчивых сортов пшеницы наибо-
лее предпочтительно. Известно, что из-за генетической из-
менчивости гриба возможно появление новых вирулентных 
рас, способных заражать ранее устойчивые сорта. Помимо 
этого, существует вероятность заноса агрессивной расы из 
другого региона возделывания пшеницы, поскольку споры 
способны перемещаться на огромные расстояния за не-
большие промежутки времени при помощи циклонических 
масс. Для снижения потенциального вреда стеблевой ржав-
чины актуальна селекция сортов пшеницы, имеющих разно-

образную генетическую основу. Для селекции необходимо 
предварительное исследование рас гриба, циркулирующих 
на посевах в конкретном регионе. Кроме того, отслежива-
ние основных путей миграции спор патогена на территории 
страны позволит выявить возможные источники инфекции. 
Для решения этой задачи традиционно прибегают к фито-
патологическому анализу состава генов вирулентности у 
монопустульных изолятов патогена (single pustule isolate). 
Так, европейская популяция гриба на мягкой пшенице под-
вергается регулярному мониторингу с помощью маркеров 
вирулентности (Skolotneva et al., 2013; Сколотнева и др., 
2020; Baranova et al., 2021). Альтернативным методом, позво-
ляющим решить поставленные задачи быстрее и охватить 
выборку большего объема, может стать генотипирование 
образцов региональных популяций стеблевой ржавчины. 
Для этого необходимо подобрать молекулярно-генетиче-
ские маркеры, которые смогут охарактеризовать выборки 
из различных популяций гриба. 

Микросателлитные локусы (SSR, simple sequence re-
peats, повторы простых последовательностей) – участки 
ДНК, состоящие из тандемов повторяющихся единиц моно-, 
ди-, три-, тетра- или пентануклеотидов (Powell et al., 1996). 
Микросателлиты присутствуют в кодирующих и некодиру-
ющих областях ядерного генома, а также в хлоропластном 
и митохондриальном геномах (Chung et al., 2006). У ржав-
чинных грибов микросателлитные локусы распределены по 
хромосомам ядерного генома (Anderson et al., 2016). К при-
чинам разнообразия количества повторов единиц микроса-
теллитов в геноме относятся проскальзывание полимеразы 
во время репликации ДНК и/или несоответствующий крос-
синговер, несовпадение/восcтановление повреждений 
двойной нити ДНК, а также перемещения ретротранспо-
зонов. Эти вариации приводят к полиморфизму по длине 
фрагментов, выявляемых при электрофорезе (Kalia et al., 
2011). В настоящее время данный тип ДНК-маркеров стано-
вится все более популярным за счет ряда важных свойств, 
таких как гипервариабельность, мультиаллельная приро-
да, кодоминантное наследование, высокая воспроизводи-
мость, относительное обилие, экстенсивное распределение 
по геному, высокая пропускная способность и податливость 
автоматизации процесса. Праймеры ПЦР, разработанные 
для SSR в пределах одного вида, используются для ампли-
фикации соответствующего локуса у родственных видов, 
что позволяет проводить сравнительный геномный анализ 
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близкородственных видов, а также изучать филогенетиче-
ские взаимоотношения близкородственных таксонов и ис-
следовать популяционную структуру организмов с высокой 
генетической изменчивостью (Asad et al., 2012; Karaoglu et 
al., 2013). У дикариотических организмов, к которым отно-
сится возбудитель ржавчины злаков, кодоминантные мар-
керы, такие как SSR, более информативны для выявления 
генетических вариаций по сравнению с доминантными мар-
керами (Selkoe, Toonen, 2006).

Принимая во внимание актуальность регулярного про-
ведения работ по изучению генетической структуры цен-
тральноевропейской популяции возбудителя стеблевой 
ржавчины пшеницы, цель исследования заключалась в про-
ведении SSR-генотипирования монопустульных изолятов 
P. graminis f. sp. tritici из Центрального региона России и По-
волжья, а также в анализе распределения локусов в популя-
циях, существующих на мягкой яровой пшенице.

Материал и методы
Материалом исследования служили образцы спор P.  gra
minis f. sp. tritici, собранные на посевах восприимчивых 
сортов пшеницы в 2019 г. в питомнике ФГБНУ «Всероссий-
ский научно-исследовательский институт фитопатологии» 
(Московская область, Центральный регион) и в с. Широкий 
Карамыш Лысогорского района Саратовской обрасти в По-
волжье. Последние образцы урединиоспор были любезно 
предоставлены нам сотрудниками ФГБНУ «Всероссийский 
научно-исследовательский институт защиты растений». Из 
образцов популяций P. graminis f. sp. tritici выделены 110 и 
22 монопустульных изолята (протоколы Всемирного спра-
вочного центра ржавчины (Global Rust Reference Center);  
Rsaliyev A.S., Rsaliyev S.S., 2018). Экстракцию ДНК из споро-
вых навесок массой около 2 мг проводили с использовани-
ем модифицированного метода экстракции CTAB (Michiels et 
al., 2003). Амплификация тринуклеотидных SSR ДНК-матриц 
осуществлена с помощью набора из 16 праймеров, разра-
ботанных специально для P. graminis f. sр. tritici (Zhong et al., 
2009; Berlin et al., 2017) (табл. 1). Состав реакционной сме-
си был следующий: ДНК в концентрации 20 нг/мкл, 1.3 мкл 
буфера (67 mM Tris-HCl рН 8.8, 18 mM (NH4) 2SO4, 1.7 mM 
MgCl2, 0.01 % Tween 20), 1 ед/мкл ДНК-полимеразы HS-Taq, 
1.3 nM прямого праймера с хвостом М13, 1.3 nM обратно-
го праймера, 0.54 mM dNTP, 30 pM флюороформ-М13 (FAM) 
и стерильная деионизированная вода объемом до 13 мкл. 
Амплификацию осуществляли по протоколу Touchdown:  
95  °C – 5 мин, 12 циклов с постепенным понижением тем-
пературы отжига праймеров на 0.5 °C/цикл (95 °C – 30 с,  
63 °C – 90 с, 72 °C –30 с), затем 23 цикла (95 °C – 30 с, 57 °C – 
90 с, 72 °C – 30 с) и 72 °C в течение 10 мин. Фрагментный ана-
лиз амплифицированной ДНК выполнен с помощью гене-
тического анализатора ABI 3130XL GeneticAnalyzer (Applied 
Biosystems, США) в ЦКП «Геномика» СО РАН (ИХБФМ СО РАН, 
Новосибирск, Россия). Полученные результаты проанали-
зированы с использованием программы Peak Scanner v1.0 
(Applied Biosystems, США).

Обработка данных. Анализ частоты аллелей SSR-локусов 
патогенных популяций P. graminis f. sp. tritici из Центрально-
го региона и Поволжья проведен с помощью программы 

GenAlEx6.4 (Peakall, Smouse, 2012). Были рассчитаны H0– 
наблюдаемая гетерозиготность, Hе – ожидаемая гетеро-
зиготность, FIS – коэффициент инбридинга. Наблюдаемая 
гетерозиготность вычислена для каждого SSR-маркера и 
представляла собой долю образцов, гетерозиготных по ло-
кусу. Коэффициент инбридинга рассчитан с использовани-
ем уравнения FIS = (среднее значение H0 – среднее значение 
Hе) / среднее значение Hе. 

Построение дендрограмм для определения филогенети-
ческих взаимоотношений между изолятами P. graminis f. sp. 
tritici выполнено методом UPGMA (unweighted pair group 
method with arithmetic mean, метод попарного внутригруп-
пового невзвешенного среднего) в программе PAST v. 4.05 
(Hammer et al., 2001). Корреляция матриц вычислена с по-
мощью программы VAT (Kosman et al., 2008). Для кластерно-
го анализа SSR-полиморфизма внутри и между популяция-
ми P. graminis f. sp. tritici использована программа Structure 
(Evanno et al., 2005), основанная на байесовском алгоритме. 
Предполагаемое число кластеров посчитано при помощи 
веб-программы Structure Harvester (Earl, vonHoldt, 2012).

Результаты
Обработка данных SSR-генотипирования монопустульных 
изолятов P. graminis f. sp. tritici позволила охарактеризовать 
образцы географических популяций гриба из Центрального 
региона России и Поволжья. Показано, что количество ал-
лелей для разных SSR-локусов в двух популяциях варьирует 
от 1 до 6 (табл. 2). 

В популяции Центрального региона H0 и Hе статистически 
значимо не отличаются только в случае локуса Pgestssr024, а 
для шести локусов гетерозиготность равна нулю. В популя-
ции Поволжья H0 и Hе статистически значимо не отличаются 
для трех локусов (Pgestssr024, Pgestssr142, PgtGAA8), а гете-
розиготность равна нулю в пяти случаях. Во всех остальных 
случаях для двух популяций H0 значительно выше, чем Hе, 
что указывает на избыток гетерозигот. Частоты аллелей ис-
следованных локусов не были близки к равновесию Харди –  
Вайнберга (все значения FIS отличны от нуля), ближе всех 
к нулю находится PgtGAA8. Индекс фиксации FIS имеет от-
рицательные значения для всех остальных локусов (кроме 
PgtGAA8), что служит еще одним индикатором смещения 
генетического равновесия в данных группах в сторону из-
бытка гетерозигот. Вероятно, популяции поддерживаются 
(существуют) за счет клонового размножения. Данное пред-
положение снижает значение полового процесса для гене-
тической изменчивости популяций P. graminis f. sp. tritici, но 
не отвергает его формообразующей роли в изучаемых ре-
гионах, что показано ранее (Skolotneva et al., 2013). Действи-
тельно, половая рекомбинация присутствует в жизненном 
цикле патогена поздней весной или ранним летом на про-
межуточном хозяине барбарисе, после чего следует много-
кратная серия бесполых размножений на пшенице.

Групповое сравнение SSR-генотипов с помощью постро-
ения филогенетических деревьев позволяет более наглядно 
оценить влияние фактора обмена спорами на формирова-
ние структуры каждой географической популяции (рис. 1). 
Можно выделить два основных кластера в соответствии с 
географией происхождения материала. Кластер Поволжья 
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имеет более сложную структуру, чем кластер Централь-
ного региона. Очевидно, заноса спор из одного региона в 
другой не происходит, эти популяции изолированы друг от 
друга долгое время. Эти выводы полностью подтверждены 
результатами кластерного анализа, осуществленного в про-
грамме Structure. При анализе генотипических кластеров в 
программах Structure и Structure Harvester четко выявлены 
три кластера. Образцы Центрального региона разделились 
на два кластера, причем первый дополнительно делился 
на два субкластера. Исходя из полученных данных можно 
сделать вывод о том, что эти две популяции имеют неза-
висимое происхождение. Среди возможных объяснений 

Таблица 1. Нуклеотидные последовательности праймеров на микросателлитные маркеры (Szabo, 2007; Zhong et al., 2009)
Table 1. Nucleotide sequences of primers for microsatellite markers (Szabo, 2007; Zhong et al., 2009)
Название  
локуса

Последовательность  
нуклеотидов праймера (5’–3’)

Диапазон размеров  
амплифицированных фрагментов, п.н.

Pgestssr021 GTTTGCCTGATGATGGATGA 187–193

CCGAATGCAGATTACCCTTG

Pgestssr024 TCATCGACCAAGAGCATCAG 259–274

TTCGGGAGTGAGTCTCTGCT

Pgestssr059 ATTATGCGGGACAAATCGAG 210–234

AGGTTGATGATGGAGGATGC

Pgestssr109 CCATCCGATCATTTCTTCGT 232–235

CCGACCTTCTCTTGCTTCTG

Pgestssr142 CCACCAACAAACCAACAAGA 167–179

GATGGTGAAGTCCGGTATGG

Pgestssr173 TCCCTTGACCTTTCTCAACG 173–206

TCCATTGAGTTCCATCGTGA

Pgestssr227 CACACGTCTCGAGGAACAGA 176–218

CTCGTGGGATGAAGTCCATT

Pgestssr293 GAACCTTGGCCTGAGTGCTA 257–269

GCAGCCTACAGCAAGAATCC

Pgestssr325 TTGGGTGAGTCAGAGTTTGAGA 247–262

CCCACCCACTCTCAGTCAAT

Pgestssr353 TCGAATCCCAAGGAACAGAG 140–152

ACGTCTTGGGTTTCTGTGGA

Pgestssr318 ACAGACACTCCCGAGCTCAT 198–228

GATGTCGGTCTTGGTCCACT

PgtCAA53 AGGCTCAACACCACCCATAC 201–213

AGGAGGAGGTGAAGGGGATA

PgtCAA80 GCCTCCAGACGAATGGTTTA 189–198

TTGGTGATGATGATGGTTGG

PgtCAA93 CACTCTCGCCAAACCTCATT 275–293

CGCCTGTGATGGTTGTATTG

PgtCAA98 ATTCGGATGGTCCGTTACTG 202–250

CCATCCCACTCAAATCATCC

PgtGAA8 GGATGATCGGTCAGTTGGTT 129–159

TGTCTGCCTGTCTGTCGAAC

могут быть экологические особенности исследуемых рай-
онов. В силу различий в составе высеваемых (районируе-
мых) сортов пшеницы генетическая структура популяций 
P. graminis f. sp tritici также будет зависеть от генотипов рас-
тений-хозяев и их частоты в посевах. Однако следует учесть, 
что ДНК-полиморфизм внутри и между популяциями гриба 
выявлен с помощью селективно нейтральных SSR-маркеров. 
Это позволяет оценить степень обмена инфекционным ма-
териалом. Кластерный анализ данных демонстрирует от-
сутствие контакта между популяциями, локализованными 
в обозначенных регионах, которые разделяют более 400 км 
(крайние точки сбора образцов популяции). Помимо зна-
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Таблица 2. Характеристика SSR-маркеров, полученная при помощи программы GenAlEx6.4 (Peakall, Smouse, 2012)
Table 2. Characteristics of SSR markers obtained using the GenAlEx6.4 program (Peakall, Smouse, 2012)

 Локус Популяция 1 Популяция 2

Na H0 Hе FIS Na H0 Hе FIS

Pgestssr021 2 0.82 0.50 –0.64 1 0.00 0.00 #Н/Д

Pgestssr024 2 0.09 0.09 –0.05 2 0.43 0.34 –0,27

Pgestssr059 2 1.00 0.50 –1.00 1 0.00 0.00 #Н/Д

Pgestssr109 2 0.78 0.48 –0.64 1 0.00 0.00 #Н/Д

Pgestssr142 2 1.00 0.50 –1.00 2 0.43 0.34 –0.27

Pgestssr173 2 1.00 0.50 –1.00 2 0.95 0.50 –0.91

Pgestssr227 4 0.91 0.58 –0.56 2 1.00 0.50 –1.00

Pgestssr293 1 0.00 0.00 #Н/Д 2 1.00 0.50 –1.00

Pgestssr325 1 0.00 0.00 #Н/Д 2 1.00 0.50 –1.00

Pgestssr353 2 1.00 0.50 –1.00 2 1.00 0.50 –1.00

Pgestssr318 1 0.00 0.00 #Н/Д 2 1.00 0.50 –1.00

PgtCAA53 1 0.00 0.00 #Н/Д 1 0.00 0.00 #Н/Д

PgtCAA80 2 1.00 0.50 –1.00 1 0.00 0.00 #Н/Д

PgtCAA93 1 0.00 0.00 #Н/Д 2 0.81 0.48 –0.68

PgtCAA98 2 1.00 0.50 –1.00 3 0.67 0.46 –0.45

PgtGAA8 1 0.00 0.00 #Н/Д 3 0.33 0.39 0.15

Примечание. Популяция 1 – 110 образцов спор P. graminis f. sp. tritici, собранных на восприимчивых сортах пшеницы в 2019 г. в Центральном регионе 
европейской части страны; популяция 2 – 22 образца спор P. graminis f. sp. tritici, собранных в 2019 г. в Поволжье. Na – количество аллелей на локус, 

H0 – наблюдаемая гетерозиготность, Hе – ожидаемая гетерозиготность (доля образцов, которая ожидается быть гетерозиготной при случайном 

спаривании), #Н/Д – нет данных, FIS – коэффициент инбридинга. FIS = (среднее значение H0 – среднее значение Hе) / среднее значение Hе

Таблица 3. Размеры ампликонов микросателлитных локусов P. graminis f. sp. tritici, диагностирующих происхождение 
инфекции
Table 3. Amplicon sizes of microsatellite loci of P. graminis f. sp. tritici, diagnosing the origin of the infection
Локус Размеры аллелей, п.н. Регион происхождения

Pgestssr227
190; 193 Центральный регион

187 Поволжье

Pgestssr173
194; 206 Центральный регион

173; 191 Поволжье

Pgestssr059
210; 228 Центральный регион

231 Поволжье

Pgestssr293
257 Центральный регион

266; 269 Поволжье

Pgestssr325
259 Центральный регион

247; 256 Поволжье

PgtCAA93
278 Центральный регион

275; 293 Поволжье

Pgestssr021
190; 193 Центральный регион

187 Поволжье
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чительного расстояния барьером является различие в 
степени конвекции воздуха в Центральном регионе и По-
волжье из-за разной скорости ветров, циркулирующих над 
этими территориями (https://ecoteco.ru/library/magazine/
zhurnal-9/tehnologii/karta-vetrov-rossii). 

Фрагментный анализ результатов SSR-генотипирования 
132 монопустульных изолятов P. graminis f. sp. tritici показал 
маркеры, аллельный состав которых позволяет охаракте-
ризовать их географическое происхождение. Семь марке-
ров к микросателлитным локусам Pgestssr021, Pgestssr227, 
Pgestssr173, Pgestssr059, Pgestssr293, Pgestssr325, PgtCAA93 
могут быть использованы для паспортизации штаммов 
гриба. Остальные маркеры из 16 протестированных не 
дифференцировали выборку. Для диагностических целей 
были отобраны такие маркеры, аллели которых не совпа-

дали по размеру: так, при использовании праймеров к ло-
кусу Pgestssr293 (рис. 2) образец из Центрального региона 
был представлен аллелем 257 п.н. в гомозиготном состоя-
нии, а в образцах из Поволжья данный локус находился в 
ге терозиготном состоянии и представлен аллелями раз-
мером 266 и 269 п.н. Таким образом, для установления гео-
графического происхождения инфекции с помощью набора 
праймеров к микросателлитным локусам предложено соот-
нести размеры аллелей тестируемого изолята гриба с соот-
ветствующими табличными значениями (табл. 3).   

Мы можем предложить следующую схему диагности-
ки происхождения инфекции с помощью SSR-праймеров 
к микросателлитным локусам Pgestssr021, Pgestssr227, 
Pgestssr173, Pgestssr059, Pgestssr293, Pgestssr325 и 
PgtCAA93: (1) получение монопустульных изолятов из при-
родного образца инфекции, (2) выделение геномной ДНК 
гриба с использованием СТАВ-буфера, (3) проведение ПЦР-
амплификации пробы с SSR-праймером, (4) определение 
размера ампликонов с использованием фрагментного ана-
лиза продуктов ПЦР-амплификации и анализ полученных 
результатов с помощью программного обеспечения Peak 
Scanner v1.0.; (5) диагностика географического происхожде-
ния инфекции с помощью шкалы размеров аллелей микро-
сателлитных маркеров (см. табл. 3).

В связи с угрозой проникновения вирулентной расы 
Уганда 99 (Ug99) стеблевой ржавчины пшеницы из стран 
Ближнего Востока и Средней Азии (Шаманин и др., 2015) 
проведено сравнение полученных SSR-профилей изолятов 
центральноевропейской популяции стеблевой ржавчины 
с имеющимся SSR-профилем расы Ug99 (Visser et al., 2009). 
Локус PgtSSR21 имеет у агрессивной расы два аллеля раз-

Рис. 1. Дендрограмма распределения изолятов P. graminis f. sp. tritici из Центрального (Mo_sp) и Поволжского (VR) регионов по результатам 
SSR-генотипирования. В скобках указано количество изолятов, входящих в группу
Fig. 1. Dendrogram combining SSR genotyping data of P. graminis f. sp. tritici from the сentral region (Mo_sp) and the Volga region (VR). The num-
ber of isolates included in the group is indicated in brackets
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Рис. 2. Частота аллелей локуса Pgestssr293 среди изолятов образ-
цов популяций P. graminis f. sp. tritici из Центрального региона и 
Поволжья

Fig. 2. Allele frequency of the Pgestssr293 locus among population 
samples of P. graminis f. sp. tritici from the Central region and the Volga 
region
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мером 165, 160 п.н. Среди SSR-профилей изолятов из Цен-
трального региона выявлено два других аллеля этого локу-
са, размером 190 и 193 п.н. Таким образом, циркулирующие 
на территории Центрального региона РФ и Поволжья расы 
P. graminis f. sp. tritici по результатам SSR-генотипирования не 
входят в семейство рас Ug99.

Обсуждение
Популяции фитопатогенных организмов, к которым отно-
сится возбудитель стеблевой ржавчины, в географически 
удаленных районах возделывания мягкой пшеницы, как 
правило, формируются под влиянием генотипа высеваемых 
сортов. Об этом свидетельствует практика традиционных 
исследований популяций грибов по признаку вирулентно-
сти (Гультяева и др., 2015). Однако для возбудителя стебле-
вой ржавчины миграция спор на значительные расстояния 
может повышать степень генетической изменчивости от-
дельной географической популяции, при этом снижая раз-
личия между ними. Особенности климата и рельефа реги-
онов также играют немаловажную роль в формировании и 
степени изоляции популяций. В настоящем исследовании 
с помощью селективно нейтральных микросателлитных 
маркеров установлена высокая степень дифференциации 
между популяциями Центрального региона и Поволжья. 
Это, в свою очередь, позволяет проводить самостоятельные 
программы селекции на иммунитет и не исключает необхо-
димости регулярного мониторинга инфекции на посевах 
мягкой пшеницы. 

Предложенная схема диагностики на основании SSR-
генотипирования образцов позволит решить такие задачи 
эпидемиологической значимости, как паспортизация изо-
лятов гриба, выяснение происхождения инфекции, а также 
установление путей миграции спор в течение сезона вегета-
ции пшеницы, в дополнение к традиционному фитопатоло-
гическому анализу.  
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