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Исследования проводили с целью уточнения видового состава возбудителей септориоза пшеницы и характеристики по-
пуляций Parastagonospora nodorum и P. pseudonodorum на наличие генов- эффекторов Tox1, Tox3, ToxA и Tox267 для создания 
искусственных инфекционных фонов и выявления источников и доноров устойчивости к листовым пятнистостям. Работу 
выполняли в условиях Краснодарского края и Ленинградской области. Материалом для исследования служили собранные 
в 2023 г. образцы пораженных растений. Доминировал вид Zymoseptoria tritici, обнаруженный на всех растительных образцах 
(встречаемость 100 %). P. nodorum и P. pseudonodorum отмечали реже. В Ленинградской области встречаемость P. nodorum 
составила 80 %, P. pseudonodorum – 60 %, в Краснодарском крае – 11,76 и 35,29 % соответственно. В работе впервые ис-
пользовали пару праймеров SnTox2DONRF/SnTox2DONRS для тестирования российских популяций Parastagonospora spp. 
на наличие гена Tox267. Молекулярный скрининг выявил гены ToxA и Tox1 у P. nodorum и P. pseudonodorum, а также гены 
Tox3 и Tox267 только у P. nodorum. Среди изученных 28 изолятов P. nodorum наличие гена ToxA обнаружено у 29 % (8 изо-
лятов из Краснодарского края). Ген Tox1 отмечен у 32 % (5 изолятов из Ленинградской области и 4 из Краснодарского края). 
Ген Tox3 идентифицирован у 64 % (8 изолятов из Краснодарского края и 10 из Ленинградской области). Ген Tox 276 удалось 
обнаружить только в генотипе 8 изолятов из Краснодарского края, что составило 29 % от изученных. Среди 87 изолятов 
P. pseudonodorum в генотипе 5 % идентифицирован ген ToxA (4 изолята из Краснодарского края) и 23 % Tox1 (17 изолятов 
из Ленинградской области и 3 из Краснодарского края).
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The studies were conducted in Krasnodar and Leningrad Oblast s in order to clarify the species composition of wheat septoriosis pathogens 
and further characterize the populations of Parastagonospora nodorum and P. pseudonodorum for the presence of effector genes Tox1, 
Tox3, ToxA and Tox267 using associated molecular markers to create artificial infection backgrounds to identify sources and donors 
of leaf spot resistance. The material for the study was represented by samples of affected plants collected in 2023. In the Leningrad 
Oblast and Krasnodar Krai the species of Zymoseptoria tritici demonstrated predominance. It was detected on all of the examined plant 
samples (100 % occurrence). P. nodorum and P. pseudonodorum were noticed less frequently in the Leningrad Oblast, the occurrence 
of P. nodorum was 80 %, while P. pseudonodorum – 60 %. In Krasnodar Krai, the occurrence of P. pseudonodorum comprised 35.29 %, 
while P. nodorum – 11.76 %. In the present study the primer pair SnTox2DONRF/SnTox2DONRS was applied for the first time to test 
Russian populations of Parastagonospora spp. for the presence of the Tox267 gene. Molecular screening revealed the ToxA and Tox1 
genes in P. nodorum and P. pseudonodorum, while the Tox3 and Tox267 genes were identified only in P. nodorum. Of the 28 P. nodorum 
isolates studied, the presence of the ToxA gene was found in 29 % (8 isolates from the Krasnodar Krai). The Tox1 gene was noted in 32 % 
(5 isolates from the Leningrad Oblast and 4 from the Krasnodar Krai). The Tox3 gene was identified in 64 % of 28 (8 isolates from the 
Krasnodar Krai and 10 from the Leningrad Oblast). The Tox276 gene was found only in the genotype of 8 isolates from the Krasnodar 
Krai, which amounted to 29 % of those studied. The study also included 87 isolates of P. pseudonodorum. Of these, 5 % had ToxA in the 
genotype (4 isolates from the Krasnodar Krai) and 23 % Tox1 (17 isolates from Leningrad Oblast; 3 from the Krasnodar Krai).
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Потери урожая сельскохозяйственных культур, вы-
званные микозными инфекциями, представляют серьезную 
угрозу для продовольственной безопасности [1]. Септори-

озы – распространенные во многих странах заболевания 
зерновых культур, вызываемые грибами отдела Ascomycota, 
класса Ascomycetes, подкласса Dothideomycetidae.
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В последние годы в регионах России в патогенном 
комплексе пшеницы доминирует Zymoseptoria tritici 
(Desm.) Quaedvl. & Crous. Этот возбудитель, относя-
щийся к семейству Mycosphaerellaceae, который также 
известен как Septoria tritici blotch (STB), вызывает 
септориоз листьев пшеницы, тритикале, ячменя и ржи. 
Преобладание Z. tritici может быть связано с различ-
ными факторами, включая изменение климатических 
условий, агротехники и сортового состава пшеницы [2, 
3]. Z. tritici – опасный возбудитель болезни пшеницы 
во всех странах – производителях зерна [4, 5]. Даже 
при применении фунгицидов наблюдается снижение 
урожайности культуры на уровне 5…10 % [6].

Кроме того, на территории Российской Федерации 
циркулируют два вида рода Parastagonospora: P. nodorum 
(Berk.) Quaedvl., Verkley & Crous и P. pseudonodorum 
(ранее известный как P. avenae f. sp. triticea) [7, 8]. Эти 
возбудители септориоза листьев и колоса зерновых 
культур [9] относятся к семейству Phaeosphaeriaceae.

Подобно Z. tritici, P. nodorum может паразитиро-
вать не только на пшенице, но и на других растениях. 
P. pseudonodorum обычно обнаруживают к концу вегета-
ционного периода на листьях, стеблях и колосках пшени-
цы и тритикале. Все три патогена – Z. tritici, P. nodorum 
и P. pseudonodorum – представляют серьезную угрозу 
для зерновых культур по всему миру и могут привести 
к значительным потерям урожая до 30…40 % [10].

P. nodorum и P. pseudonodorum – грибы, известные 
своей способностью производить некротрофные эф-
фекторы (necrotrophic effectors – NEs), включая хозяин- 
специфичные токсины (host selective toxins – HSTs). Они 
играют важную роль в патогенности грибов [11, 12]. При 
взаимодействии с растением эти эффекторы и токсины 
способны вызывать некротические реакции и подавлять 
иммунную систему, что способствует развитию болезни.

На сегодняшний день идентифицировано девять вза-
имодействий токсинов P. nodorum с генами пшеницы: 
SnToxA – Tsn1 [13], SnTox1 – Snn1 [14], SnTox2 – Snn2 
[15], SnTox3 – Snn3-B1 [16], SnTox3 – Snn3-D1 [17], 
SnTox4 – Snn4 [18], SnTox5 – Snn5 [19], SnTox6 – Snn6 
[20] и SnTox7 – Snn7 [21]. Изначально считавшиеся раз-
ными эффекторами SnTox2, SnTox6 и SnTox7 на самом 
деле оказались одним и тем же белком, который обо-
значили как SnTox267 [22]. Показано, что некротрофные 
эффекторы присутствуют и у P. pseudonodorum [23].

Защита сельскохозяйственных культур от септори-
озных пятнистостей осуществляется главным образом 
с использованием генетической устойчивости хозяина 
и путем применения фунгицидов [4, 5]. Однако проблема 
септориозных пятнистостей остается актуальной из-за 
способности популяций грибов противостоять мерам 
контроля, включая развитие устойчивости к фунгици-
дам, преодоление устойчивости хозяина и адаптацию 
к изменениям климата [6].

Цель исследований – уточнение видового состава 
возбудителей септориоза пшеницы на территории 
Краснодарского края и Ленинградской области, а также 
характеристика популяций Parastagonospora nodorum 
и P. pseudonodorum на наличие генов- эффекторов Tox1, 
Tox3, ToxA и Tox267 с использованием связанных с ними 
молекулярных маркеров для составления селекционных 
программ и защитных мероприятий сельскохозяйствен-
ных растений.

Методика. Образцы пораженных растений были 
собраны в 2023 г. на территории Краснодарского края 
и Ленинградской области на полях по диагонали через 
равные расстояния. Они представляли собой листья 
пшеницы и тритикале с явными симптомами септориоза.

В 2023 г. для Ленинградской области были характерны 
экстремально жаркие погодные условия и недостаточное 
количество осадков, которые отмечали в течение всего 
вегетационного сезона зерновых культур (с 3 декады мая 
до 1 декады августа). Это привело к слабому развитию 

Табл. 1. Происхождение инфекционного материала
Название 
инфек-
ционного 
образца

Происхождение инфекционного образца/ 
растение-хозяин, координаты размещения поля

78-23 Ленинградская область, Приозерский район / озимая 
мягкая пшеница (Triticum aestivum L.) сорт Галина, 

60°39′50.7″, 30°5′3.81″
79-23 Ленинградская область, Гатчинский район / озимая 

мягкая пшеница (Triticum aestivum L.) сорт Галина, 
59°27′42.44″, 30°12′6.21″

80-23 Ленинградская область, Гатчинский район / озимая 
мягкая пшеница (Triticum aestivum L.) сорт Галина, 

59°29′56.43″, 30°22′4.65″
81-23 Ленинградская область, Гатчинский район / озимая мяг-

кая пшеница (Triticum aestivum L.) сорт Московская 56, 
59°25′26.29″, 30°1′58.05″

82-23 г. Санкт-Петербург, Пушкинский район / озимая три-
тикале (×Triticosecale Wittm. ex A. Camus) сорт Тихон, 

59°44′36.37″, 30°29′54.78″
83-23 Краснодарский край, Павловский район / озимая мягкая 

пшеница (Triticum aestivum L.) сорт Гром,  
45°58′42.74″, 39°37′33.27″

84-23 Краснодарский край, Павловский район / озимая мягкая 
пшеница (Triticum aestivum L.) сорт Юка,  

45°58′42.74″, 39°37′33.27″
85-23 Краснодарский край, Кореновский район / озимая 

мягкая пшеница (Triticum aestivum L.) сорт Гром, 
45°26′49.61″, 39°29′36.46″

86-23 Краснодарский край, станица Ленинградская / озимая 
мягкая пшеница (Triticum aestivum L.) сорт Безостая 100, 

46°19′5.55″, 39°25′45.88″
87-23 Краснодарский край, станица Ленинградская / озимая 

мягкая пшеница (Triticum aestivum L.) сорт Москвич, 
46°19′5.55″, 39°25′45.88″

88-23 Краснодарский край, станица Ленинградская / озимая 
мягкая пшеница (Triticum aestivum L.) сорт Гомер, 

46°19′5.55″, 39°25′45.88″
89-23 Краснодарский край, станица Ленинградская / озимая 

мягкая пшеница (Triticum aestivum L.) сорт Еланчик, 
46°19′5.55″, 39°25′45.88″

90-23 Краснодарский край, г. Краснодар Центральная усадьба 
КНИИСХ / озимая тритикале (×Triticosecale Wittm. ex 

A. Camus) селекционная линия, 45°3′33.23″, 38°54′35.74″ 
91-23 Краснодарский край, г. Краснодар / озимая твердая 

пшеница (Triticum durum Desf.) селекционная линия, 
45°3′33.23″, 38°54′35.74″

92-23 Краснодарский край, г. Краснодар / яровая мягкая 
пшеница (Triticum aestivum L.) селекционная линия, 

45°3′33.23″, 38°54′35.74″
93-23 Краснодарский край, г. Краснодар / яровая мягкая 

пшеница (Triticum aestivum L.) селекционная линия, 
45°3′33.23″, 38°54′35.74″

94-23 Краснодарский край, г. Краснодар / яровая мягкая 
пшеница (Triticum aestivum L.) селекционная линия, 

45°3′33.23″, 38°54′35.74″
95-23 Краснодарский край, г. Краснодар / яровая мягкая 

пшеница (Triticum aestivum L.) селекционная линия, 
45°3′33.23″, 38°54′35.74″

96-23 Краснодарский край, г. Краснодар / яровая мягкая 
пшеница (Triticum aestivum L.) селекционная линия, 

45°3′33.23″, 38°54′35.74″
97-23 Краснодарский край, г. Краснодар / яровая мягкая 

пшеница (Triticum aestivum L.) селекционная линия, 
45°3′33.23″, 38°54′35.74″

98-23 Краснодарский край, г. Краснодар / яровая мягкая 
пшеница (Triticum aestivum L.) селекционная линия, 

45°3′33.23″, 38°54′35.74″
99-23 Краснодарский край, г. Краснодар / пшеница по-

лоникум (Triticum polonicum) селекционная линия, 
45°3′33.23″, 38°54′35.74″
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не только септориозных пятнистостей, но и всего пато-
генного комплекса, а также к замедленному физиологи-
ческому развитию самих зерновых культур.

В Краснодарском крае с февраля по июнь количе-
ство осадков превосходило среднемноголетнюю норму 
на 23…58 %. Наблюдали затяжные дожди, часто лив-
невого характера, что существенно обострило фитоса-
нитарную обстановку в посевах пшеницы и тритикале 
по пятнистостям листьев. Массовое распространение 
и высокая вредоносность септориоза были обусловлены 
оптимальным температурным режимом на фоне избытка 
осадков.

Материал собирали в фазе молочно- восковой 
спелости растений в соответствии со шкалой Задокса 
(75…85). Листья с типичными признаками септориоза 
гербаризировали (табл. 1).

После сбора, образцы листьев отправляли в лабора-
торию для определения видового состава возбудителей 
септориозных пятнистостей [24]. Грибы выделяли в чи-
стую культуру на картофельно- глюкозный агар (КГА) 
и описывали их морфологические и культуральные 
свой ства [25].

Определение видового состава возбудителей сеп-
ториозных пятнистостей проводили в лабораторных 
условиях. Результаты диагностики видовой принад-
лежности возбудителя болезни к виду P. nodorum или 
P. pseudonodorum подтверждали методом секвенирова-
ния с использованием оборудования ЦКП «Геномные 
технологии, протеомика и клеточная биология», ФГБНУ 
«Всероссийский научно- исследовательский институт 
сельскохозяйственной микробиологии». Всего про-
анализировано 115 моноконидиальных изолятов рода 
Parastagonospora.

Геномную ДНК грибов выделяли из чистой куль-
туры моноконидиальных изолятов, полученной 
на картофельно- глюкозном агаре, стандартным СТАВ-
методом [26]. Амплификацию геномной ДНК прово-
дили в 25 мкл реакционной смеси (2 мкл геномной 
ДНК (25 нг), 1 мкл каждого праймера (10 pM/мкл, 
«Евроген», Россия), 0,5 мкл смеси dNTPs mix (10 мМ, 
водный раствор dCTP, dGTP, dTTP и dATP, TransGen, 
Китай), 0,55 мкл MgCl2 (100 мМ), 0,5 мкл BioTaq ДНК 
полимераза (5U, 5 ед/мкл, «Диалат Лтд.», Россия), 2,5 
мкл 10×ПЦР-буфера, 17 мкл ddH2O).

Амплифицированные фрагменты разделяли методом 
электрофореза в 1,5 %-ном агарозном геле, в ТВЕ буфе-
ре (pH 8,2), гель окрашивали бромистым этидием. Для 
оценки размера фрагментов использовали два маркера 
молекулярного веса: Gene Ruler 100bp (Thermo Fisher 
Scientific) и Step Long (Биолабмикс).

Скрининг изолятов рода Parastagonospora на наличие 
генов- эффекторов ToxA, Tox1, Tox3, Tox267 (табл. 2) осу-
ществляли методом полимеразной цепной реакции. 
Всего проанализировано 115 проб ДНК.

Результаты и обсуждение. Вид Z. tritici обнаружен 
на всех изученных образцах, его присутствие в составе 
патогенного комплекса септориозных пятнистостей 

составило 100 %. Доминирование Z. tritici может быть 
обусловлено теплой погодой в мае и апреле, которая 
способствует распространению патогена. Более про-
хладные дни в этот период, напротив, стимулируют 
развитие P. nodorum и P. pseudonodorum [28].

P. nodorum и P. pseudonodorum встречались реже, 
чем Z. tritici. В среднем в Ленинградской области 
P. nodorum занимал второе место в патогенном ком-
плексе септориозных пятнистостей зерновых культур. 
Его встречаемость составила 80 %. P. pseudonodorum 
был обнаружен в 60 % случаев.

На инфекционных образцах из Краснодарского края 
P. nodorum и P. pseudonodorum регистрировали значи-
тельно реже, чем на растительном материале из Ленин-
градской области. Второе место после Z. tritici занимал 
P. pseudonodorum, частота встречаемости которого со-
ставила 35,29 %. У P. nodorum величина этого показателя 
находилась на уровне 11,76 %.

Изоляты Z. tritici на КГА в начальной стадии развития 
характеризовались колониями розового или желтого 
цвета, внешне напоминающими бактериальные. Позже 
колонии становились мицелиальными, дрожжеподоб-
ными или смешанными, с различной окраской. Преоб-
ладали дрожжеподобые колонии с морфотипами I(b) – 
черные гофрированные или I(с) – черные гофрированные 
с розовой каймой. Колонии Z. tritici имели небольшие 
размеры (около 15 мм), характеризовались высокой 
спорулирующей активностью (>50 млн спор/см2).

Табл. 2. Список праймеров для ПЦР
Локус Праймер Последовательность 5’–3’ Литературный источник Размер ампликона, п.н.

Tox1 SnTox1cF ATGAAGCTTACTATGGTCTTGT [20] 500
SnTox1cR TGTGGCAGCTAACTAGCACA

Tox3 SnTox3cF CTCGAACCACGTGGACCCGGA 600
SnTox3cR CTCCCCTCGTGGGATTGCCCCATATG

ToxA TA51F GCGTTCTATCCTCGTACTTC [27] 573 
TA52R GCATTCTCCAATTTTCACG

Tox267 SnTox2_DONR_F GGGGACAAGTTTGTACAAAAAAGCAG
GCTCATAATCCTAGTAAGGGATG

[22] 2000

SnTox2_DON_RS GGGGACCACTTTGTACAAGAAAGCTG
GGTCTTAGATACCGTGCCATGAGA

Табл. 3. Изоляты Parastagonospora spp. 
с идентифицированными генами-эффекторами

Регистрацион-
ный номер

Число 
изолятов

Происхож-
дение ToxA Tox1 Tox3 Tox276

Parastagonospora nodorum
79-23-1…10-P.n. 10 Ленин-

градская 
область

- - + -

82-23-1…5-P.n.
82-23-6…10-P.n.

10 - +
-

- -

86-23-1-P.n.
86-23-2-P.n.
86-23-3…5-P.n.
86-23-6…8-P.n.

8 Краснодар-
ский край 

+ -
+
-
+

+ +

Всего 28 8 9 18 8
Parastagonospora pseudonodorum

78-23-1…12-P.ps. 12 Ленин-
градская 
область

- + - -
79-23-1-P.ps.
79-23-2…6-P.ps.

6 - -
+

- -

90-23-1-P.ps.
90-23-2-P.ps.
90-23-3-P.ps.
90-23-4…5-P.ps.
90-23-6…15-P.ps.

15 Краснодар-
ский край

- -
+
-
+
-

- -

93-23-1…24-P.ps. 24 - - - -
94-23-1…9-P.ps. 9 - - - -
95-23-1-P.ps.
95-23-2…3-P.ps.
95-23-4…6-P.ps.

6 +
-
+

- - -

96-23-1…9-P.ps 9 - - - -
97-23-1…6-P.ps. 6 - - - -
Всего 87 4 20 0 0

+ – наличие гена, - – отсутствие гена.
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Колонии P. nodorum отличались хорошо развитым 
бархатистым мицелием и большим количеством пикнид. 
Они имели светло- бурую центральную часть и темные 
края, что характеризует их как колонии смешанного 
типа.

Изоляты P. pseudonodorum из Ленинградской области 
образовывали однородные колонии серого или оливко-
вого цвета с фенотипом д(5). Мицелий в центре колонии 
скудный и плотный, а количество пикнид значительно.

Колонии P. nodorum и P. pseudonodorum характе-
ризовались высокой споруляционной активностью 
(>10 млн спор/см2). Их размер на КГА достигал 
80…90 мм в диаметре.

Молекулярный скрининг изучаемого материала (115 
ДНК-проб, полученных от 28 моноконидиальных изо-
лятов вида P. nodorum, 87 P. pseudonodorum) позволил 
выявить как единичные гены, кодирующие NEs, так и их 
сочетания в одном генотипе (табл. 3, рис. 1…4).

Ген ToxА обнаружен у моноконидиальных изолятов 
из Краснодарского края P. nodorum (86-23-1...8-P.n.), 
выделенных из листьев озимой мягкой пшеницы сор та 
Безостая 100 и P. pseudonodorum (95-23-1-P.ps., 95-24-
4…6-P.ps.) из инфекционного материала яровой мягкой 
пшеницы (см. рис. 1).

Ранее при анализе популяций из Тамбовской, Сара-
товской, Ленинградской областей и Краснодарского края 
было установлено, что ген ToxA преимущественно при-
сутствует в геноме P. nodorum, реже – P. pseudonodorum 
[7, 29, 30]. Ген ToxA также широко распространен в рос-
сийских популяциях P. tritici- repentis [30, 31].

В результате молекулярного скрининга ген Tox1 
(наличие бэнда длиной 500 п. н. на электрофореграм-
ме) был выявлен среди изолятов, выделенных из двух 
образцов озимой мягкой пшеницы в Ленинградской 
области (78-23, 79-23), одного сорта - в Краснодарском 
крае (86-23), двух образцов озимой тритикале (82-23 
в Ленинградской области и 90-23 в Краснодарском 
крае) (см. рис. 2). Наличие гена выявлено у изолятов 
P. nodorum (82-23-1…5-P.n.), выделенных из образцов 
озимой тритикале в Пушкинском районе С.- Петербур-
га и изолятов (86-23-2-P.n., 86-23-6…8-P.n.) с озимой 
мягкой пшеницы сорта Безостая 100 из Краснодарского 
края. Наличие гена Tox1 отмечено у моноконидиальных 
изолятов P. pseudonodorum, выделенных из инфици-
рованного материала озимой мягкой пшеницы сорта 
Галина (78-23-1…12-P.ps.) из Приозерского района 
Ленинградской области и с этого же сорта пшеницы 
(79-23-2…6-P.ps.) из Гатчинского района Ленинградской 

области, а также из образцов озимой тритикале из Крас-
нодара (90-23-2-P.ps., 90-23-4…5-P.ps.).

Ген Tox1 также обнаруживался с достаточно высокой 
частотой в популяциях P. nodorum и P. pseudonodorum 
из Тамбовской и Саратовской областей, что подтверж-
дено предыдущими исследованиями [7, 29, 30]. Ген Tox1 
играет важную роль в патогенности возбудителей и вли-
яет на развитие симптомов болезни у растений [14, 32].

Ген Tox3 (наличие бэнда длиной 600 п. н. на электрофо-
реграмме) выявлен среди изолятов P. nodorum, выделенных 
из сорта озимой мягкой пшеницы Галина из Гатчинского 
района Ленинградской области (79-23-1…10- P.n.), а также 
из озимой мягкой пшеницы Безостая 100 из Краснодарско-
го края (86-23-1…8-P.n.) (см. рис. 3).

Ранее было показано, что ген Tox3 присутству-
ет в популяциях P. nodorum и P. pseudonodorum 
на территории России [29, 30, 33]. Однако в 18 изоля-
тах P. pseudonodorum из Ленинградской области и 69 
из Краснодарского края он не выявлен (табл. 3).

В нашей работе впервые использованы праймеры 
SnTox2_DONR_F/SnTox2_DON_RS, которые были раз-
работаны для идентификации гена SnTox267 [22]. Ха-

K‒ K+

K‒K+

1 2 3 4 5 6М

М 7 8 9 10 11 12 13 14

500 п.н.

Рис. 1. Электрофореграмма продуктов амплификации, 
полученная с использованием праймеров TA51 F/
TA52 R, специфичных для гена ToxА в изолятах 

Parastagonospora spp. из краснодарской популяции. Размер 
ампликона 573 п. н. М – ДНК маркер Gene Ruler 100bp 

(Thermo Fisher Scientific). Номера индексов соответствуют 
следующим изолятам: 1…6 – 95-23-1…6-P.ps; 7…14 – 86-23-

1…8-P.n.; К+ – 29-21-P.n.; К- – 26-21-P.n.

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14

15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28

29 K‒K+

M

M

500 п.н.

M

Рис. 2. Электрофореграмма продуктов амплификации, 
полученная с помощью праймеров SnTox1cF/

SnTox1cR, специфичных для гена Tox1, в изолятах 
Parastagonospora spp. из краснодарской и ленинградской 
популяций. Размер ампликона 500 п. н. М – ДНК маркер 

Gene Ruler 100bp (Thermo Fisher Scientific). Номера 
индексов соответствуют следующим изолятам: 

1…12 – 78-23-1…12-P.ps.; 13…17 – 79-23-2…6-P.ps.;  
18…22 – 82-23-1…5-P.n.; 23 – 90-23-2-P.ps.; 24…25 – 90–23–

4…5-P.ps.; 26 – 86-23-2-P.n.; 27…29 – 86-23-6…8-P.n;  
К+ – 32-21-P.n.; К- – 29-21-P.n.

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10M

M 11 12 13 14 15 16 17 18 K‒ K+

500 п.н.

Рис. 3. Электрофореграмма продуктов амплификации, 
полученная с помощью праймеров SnTox3cF/SnTox3cR, 

специфичных для гена Tox3 в изолятах Parastagonospora 
nodorum из краснодарской и ленинградской популяций. 

Размер ампликона 600 п. н. М – ДНК маркер Gene Ruler 100bp 
(Thermo Fisher Scientific). Номера индексов соответствуют 
следующим изолятам: 1…10 – 79-23-1…10-P.n., 11…18 – 86-

23-1…8-P.n. К+ – 29-21-P.n.; К- – 26-21-P.n.
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рактерные продукты амплификации размером 2000 п. н. 
отмечены у восьми изолятов (86-23-1…8-P.n.), выде-
ленных из озимой мягкой пшеницы сорта Безостая 100 
из Краснодарского края (см. рис. 4). У других образцов 
наблюдали стабильный отрицательный результат. В ли-
тературе отмечают, что этот ген имеет широкую пред-
ставленность в европейских популяциях P. nodorum [22].

Изучение видового состава возбудителей септориозов 
зерновых культур – ключевой этап для разработки научно 
обоснованных селекционных программ. Анализ фитопа-
тогенного комплекса и выявление экономически важных 
и потенциально опасных видов необходимо проводить 
ежегодно. Это позволяет прогнозировать возможные 
потери урожая, а также разрабатывать эффективные стра-
тегии борьбы с инфекционными заболеваниями растений.

В системах «P. nodorum ( P. pseudonodorum) – пше-
ница» наблюдают взаимодействие продуктов генов ви-
рулентности патогена (SnTox) и генов восприимчивости 
растения- хозяина (Snn) [34]. Доминирование восприим-
чивости выявлено не только для системы «P. nodorum 
(P. pseudonodorum) – пшеница», но и для таких патогенов, 
как Cochliobolus heterostrophus, Cochliobolus victoriae 
и Periconia circinata [35]. В связи с изложенным необ-
ходимо изучать динамику распространения генов SnTox 
в популяциях P. nodorum и P. pseudonodorum, а также 
оценивать селекционный материал на наличие генов 
устойчивости к некротрофным эффекторам. Эта информа-
ция может быть использована при селекции устойчивых 
сортов пшеницы и других культур, способных сопротив-
ляться NEs и снижать риск развития септориозов.

Необходимо расширять изучение токсинов, образуе-
мых грибами Parastagonospora, что поможет определить 
их роль в патогенности и адаптации к ним культурных 
растений.

Выводы. В условиях 2023 г. на территории Ленин-
градской области и Краснодарского края среди возбуди-
телей септориозов на всех исследованных образцах был 
обнаружен Z. tritici. Реже идентифицировали P. nodorum 
и P. pseudonodorum . На растительном материале из Ле-
нинградской области их встречаемость среди возбудите-
лей септориозов составляла соответственно 80 % и 60 % 
случаев, из Краснодарскоко края – 11,76 % и 35,29 %.

Путем молекулярного скрининга в генотипах изучен-
ных изолятов P. nodorum и P. pseudonodorum выявлены 
гены ToxA и Tox1; только у изолятов P. nodorum – Tox3 
и Tox267. Эти результаты подтверждают наличие токси-
нов у грибов, а также их значимость при взаимодействии 
с растениями- хозяевами.

Штаммы P. nodorum и P. pseudonodorum, охаракте-
ризованные по наличию генов- эффекторов, будут ис-
пользованы при создании искусственных инфекционных 
фонов для выявления источников и доноров устойчиво-
сти к септориозным пятнистостям.
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