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АНАЛІЗ ВІРУЛЕНТНОСТІ ЗБУДНИКА BLUMERIA GRAMINIS F. SP. HORDEI  
ТА ЕФЕКТИВНІСТЬ ГЕНІВ СТІЙКОСТІ ЯЧМЕНЮ

Ю. М. Кононенко1

У статті проаналізовано динаміку частот генів вірулентності збудника борошнистої роси 
ячменю й ефективність генів стійкості. Показано, що в українських агроекосистемах була 

високо варіабельна популяція патогена, подібна до популяцій суміжних країн. Проведено 
порівняльний аналіз із сучасними популяціями збудника в Латвії, Литві, Польщі, Словаччині 
та Чехії, наведено аналіз популяцій з Австралії, Казахстану та Китаю. З’ясовано, що найе-
фективнішим залишається ген неспецифічної резистентності mlo, до якого не було виявлено 
вірулентних ізолятів. Його ефективність дуже стабільна навіть після 43 років його присут-
ності в комерційних сортах, незважаючи на те, що ці сорти переважали у Європі принаймні 

протягом останніх трьох десятиліть. Частка новозареєстрованих сортів із цим геном зросла 
з 63% у 2006–2010 рр. до 83% протягом 2016–2020 рр. Підтверджено стійкість генів Mla3, 
Mlk, Sl-1, Mla1 та повідомляється про часткове подолання стійкості для комбінації генів 

MILa+Mla7. Ефективність гена Mlp у Європі втрачено та виявлено підвищення вірулентно-
стей до нового гена стійкості MlVe. Встановлено новий ген стійкості, який названо mlmr. 

Порівняння генетичної структури популяцій Bgh у Казахстані з популяціями Європи, Африки, 
Австралії та Південно-Східної Азії виявило відмінності. На основі об’єднаних результатів 

аналізу вірулентності та резистентності повідомляється, що ген вірулентності Vp1 стає 
головним фактором, що сприяє підвищенню складності вірулентності та різноманітності 
патотипів у Центральній Європі. Встановлено загальну тенденцію зростання генетичної 

різноманітності патогенів, що обумовлює поступову втрату ефективності більшості моно-
генних генів стійкості. Стабільне вирощування ячменю в умовах постійної еволюції патогена 

потребує стратегічного використання стійких генотипів, упровадження нових джерел стійко-
сті та безперервного моніторингу популяцій збудника борошнистої роси ячменю як в Україні, 

так і в Європі.

Ключові слова: ячмінь, борошниста роса, гени стійкості, гени вірулентності.
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ANALYSIS OF THE VIRULENCE OF THE PATHOGEN BLUMERIA GRAMINIS F. 
SP. HORDEI AND THE EFFECTIVENESS OF BARLEY RESISTANCE GENES

Y. M. Kononenko

The article analyzes the frequency dynamics of virulence genes of the barley powdery mildew pathogen 
and the effectiveness of resistance genes. It is shown that in Ukrainian agroecosystems there was 

a highly variable pathogen population, similar to the populations of neighboring countries. A comparative 
analysis was conducted with modern populations of the pathogen in Latvia, Lithuania, Poland, Slovakia 

and the Czech Republic, and an analysis of populations from Australia, Kazakhstan and China was 
provided. It was found that the most effective remains the non-specific resistance gene mlo, for which 
no virulent isolates were detected. Its effectiveness is very stable even after 43 years of its presence in 
commercial varieties, despite the fact that these varieties have prevailed in Europe for at least the last 

three decades. The share of newly registered varieties with this gene increased from 63% in 2006–2010 
to 83% during 2016–2020. The resistance of the Mla3, Mlk, Sl-1, Mla1 genes was confirmed and partial 
overcoming of resistance was reported for the MILa+Mla7 gene combination. The effectiveness of the Mlp 
gene in Europe was lost and an increase in virulence was detected due to the new resistance gene MlVe. 

A new resistance gene was identified and named mlmr. Comparison of the genetic structure of Bgh 
populations in Kazakhstan with populations in Europe, Africa, Australia and Southeast Asia revealed 
differences. Based on the combined results of the virulence and resistance analysis, it is reported that 
the virulence gene Vp1 is becoming the main factor contributing to the increase in virulence complexity 
and pathotype diversity in Central Europe. A general trend of increasing genetic diversity of pathogens 
has been established, which causes a gradual loss of the effectiveness of most monogenic resistance 

genes. Stable barley cultivation in conditions of constant pathogen evolution requires strategic use 
of resistant genotypes, introduction of new sources of resistance, and continuous monitoring of barley 

powdery mildew pathogen populations both in Ukraine and in Europe.

Key words: barley, powdery mildew, resistance genes, virulence genes.

Вступ
Головним завданням у сільському гос-

подарстві є збільшення виробництва зерна 
сільськогосподарських культур, але однією 
з причин зниження продуктивності зер-
нових культур є ураження хворобами. 
Господарі та патогени адаптували свою 
реакцію один на одного через генетичні 
зміни, які виникли під час їх спільної ево-
люції. У розвинутих країнах довговічність 
сортів часто коротка; нові сорти часто 
мають нові гени зі специфічною стійкістю 
до патогенів. Останні повинні адаптува-
тися до генів резистентності, щоб зберегти 
патогенність.

Борошниста роса ячменю озимого та 
ярого, збудником якої є гриб Blumeria gram-
inis f. sp. hordei (Bgh), – листкова хвороба, 
що має всесвітнє значення й завдає знач-
ної шкоди в Україні. Частота її поширення 
завжди була високою, однак останніми 
роками, завдяки потеплінню та зміні клі-
мату, значно зросла. Активізації патогена 
також сприяють насиченість полів сіво-
зміни ячменем, вирощуванням озимого та 
ярого ячменю на сусідніх полях і вирощу-
вання нестійких до хвороби та імунологічно 
однорідних сортів. 

У Центральній і Північно-Західній Європі 
ці загальні характеристики збудника поси-

люються тривалим і масовим використан-
ням різноманітних стійких сортів, висока 
концентрація ячменю утворює майже 
ідеальний «зелений міст», оптимізований 
м’якими кліматичними умовами, за яких 
можливе спільне вирощування ярого й ози-
мого ячменю. У холодний період Bgh роз-
множується на своєму зимовому хазяїні. 
Наступного літа вегетація ярих і озимих 
типів пов’язана з великою масою самостій-
них рослин, які несуть ті самі гени специ-
фічної стійкості, що і їх батьківські сорти, 
але часто відрізняються між цими двома 
формами. Усі ці фактори сприяють спря-
мованому відбору вірулентних патотипів 
на сортах із різноманітними генами специ-
фічної стійкості та призводять до високої 
складності вірулентності та різноманітно-
сті патогенів. Отримати достатню стійкість 
проти борошнистої роси шляхом виведення 
сортів зі специфічною стійкістю та їх поєд-
нанням важко (Dreiseitl, 2018).

Хвороба проявляється у вигляді білого 
нальоту на різних частинах рослин упро-
довж усього вегетаційного періоду, але 
найінтенсивніше в період кущіння – виходу 
в трубку. Первинним інокулюмом є конідії, 
або сумкоспори, які повітрям здатні пере-
міщатися на великі відстані. Для збудника 
борошнистої роси підраховано, що на 1 га 
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ячменю виникає 109 уражень, кожне з них 
продукує 104 конідій кожен день. Є повідом-
лення, що спори збудника борошнистої роси 
з Європи легко досягають Великої Британії. 
Тому контроль за генетичною популяцією 
патогена дуже важливий.

Слід зазначити, що сильніше хвороба 
розвивається на загущених, а також піз-
ніх посівах ячменю. Пригнічується фото-
синтез рослин, оскільки поверхня листя 
вкрита нальотом спороношення гриба, 
що послаблює рослину та впливає на ріст. 
Уражуються всі надземні частини рос-
лини; листя жовтіє і засихає, що призво-
дить до втрати урожаю до 30% і погіршує 
якість зерна. Раннє ураження збудником 
може призвести до втрати врожаю сприй-
нятливих сортів ячменю до 25%, а пізнє – 
до 10 %. Також повідомлялося, що посіви 
ячменю, уражені збудником борошнистої 
роси, більше вилягають і мають зниження 
врожайності порівняно з посівами, що 
мають стійкість до патогена (Kithsiri, 2020; 
Crop Protection, 2022; Marzani et al., 2023). 

Найбільш ефективним способом захисту 
сільськогосподарських культур є викори-
стання генетичної стійкості. Вирощування 
стійких сортів є екологічно чистим і недо-
рогим способом захисту рослин. Численні 
алелі специфічної стійкості до хвороб 
зустрічаються в зернових та інших культу-
рах, і знання про їх присутність в окремих 
сортах широко використовуються в дослі-
дженнях і практиці. Однак збудник Bgh 
є надзвичайно адаптивним – швидка зміна 
генетичної структури патогена часто пере-
креслює трудомістку роботу, затрачену на 
виведення сорту, що значною мірою пере-
шкоджає розвитку селекції на стійкість 
до хвороби. Надзвичайна адаптивність 
і мінливість збудника потребує постійного 
контролю за його вірулентністю, вивчення 
його спеціалізації до сортів і форм ячменю, 
що дасть змогу виділяти стійкі генотипи. 

Для Bgh, що поширюється за допомогою 
повітряних течій, важливою є інформація 
про просторове розміщення генів вірулент-
ності в регіоні, країні й навіть на конти-
ненті. Аналіз генотипного складу пови-
нен проводитися постійно в кожній країні 
з метою визначення потенціалу вірулентно-
сті патогена й недопущення втрати стійко-
сті сортами ячменю. Успішна селекція на 
стійкість неможлива без знання генетичної 
вірулентності популяції збудника хвороби 
та закономірностей успадкування стійкості 
у рослин.

Протягом останніх 15 років виявлення 
й аналіз вірулентності Bgh в Україні не 
проводилися, тому немає інформації про 
наявні компоненти вірулентності й основні 
патотипи в областях. Тож буде цікавим ана-
ліз генетичної структури популяцій сусід-
ніх європейських, адже наші популяції Bgh 
дуже схожі.

Матеріал і методи
Ячмінь є важливою культурою, яка 

щорічн вирощуєтья приблизн на 55 мл га  
всьому світі. У Європі ячмінь відіграє біль 
важлив роль  вирощуванні сільськогоспо-
дарськи культу, ні деінд  світі. У 2020 році 
вирощувалоя 46% світови площ ячменю, що 
становит пона 60% світового виробництв. 
Відносно прохолодни і вологи кліма Європ 
сприяє поширенню борошнистої роси, 
що робить її найпоширенішою хворобою 
ячменю (Dreiseitl, 2022; 2023a). 

По всій Європі проводяться національні 
«огляди вірулентності». Широко прово-
дяться дослідження генетичної структури 
Bgh в Чехії, Польщі, Литві, Латвії. Також 
досліджується патоген і поза межами євро-
пейських країн, наприклад в Австралії, 
Казахстані, Туреччині, Китаї та ін. 

Головною метою їх є контроль за змінами 
в частоті патотипів або окремих генів для 
селекції та вирощування сортів ячменю. 
Якщо специфічний ген стійкості долається 
популяцією збудника в одній області, то вини-
кає загроза для сортів, які володіють тією 
ж самою стійкістю і вирощуються в сусід-
ніх областях. Тому систематичне вивчення 
структури вірулентності популяцій збудника 
є необхідною частиною ефективного засто-
сування імунологічного методу захисту. 

Зміна вірулентності патогена, яка від-
бувається різними шляхами, може зробити 
резистентні сорти ячменю сприйнятливими 
до ураження збудником борошнистої роси. 
Такі фактори, як мутація, розмір популя-
ції та випадковий генетичний дрейф, потік 
генів і генотипів, системи розмноження та 
спарювання, відбір, що накладається основ-
ною резистентністю генів, і кількісна резис-
тентність можуть впливати на генетичну 
різноманітність патогенних грибів. 

Розуміння факторів, що впливають на 
еволюцію патогенів, моніторинг біоло-
гії патогенів і генетичної різноманітності 
допоможе розробити ефективні стратегії 
контролю. Адже використання стійких сор-
тів мінімізує вплив борошнистої роси та 
є найбільш економним способом боротьби із 
хворобою.
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Дослідження генетичної популяції збуд-
ника в Україні були виконані в лабора-
торії імунітету Інституту захисту рослин 
НААН у 2006–2009 роках. Для визначення 
частот генів вірулентності збудника вико-
ристовували європейський набір сор-
тів-диференціаторів і набір ізогенних ліній 
Pallas з послідовним розміщенням генів, 
що були виведені Kolster P. для вивчення 
ефектів генів в ячмені, що показують спе-
цифічну стійкість до борошнистої роси. 
Експериментальна робота проводилася 
в зоні Центрального та Північного Лісостепу 
України – на дослідних полях Миронівського 
інституту пшениці ім. В. М. Ремесла НААН, 
Інституту фізіології рослин і генетики НААН 
і в лабораторних умовах Інституту захисту 
рослин НААН.

Результати й їх обговорення
У селекції рослин для стійкості збудників 

хвороб часто використовують головні гени. 
Вони здебільшого надають резистентність, 
яку можна подолати відповідною вірулент-
ністю патогена, специфічною для резис-
тентності, наданої цим геном. Було описано 
понад 150 генів стійкості, однак у європей-
ській селекції і в нашій країні використо-
вувалися лише деякі. У сортах 60–70-х рр. 
одержали поширення гени Mla, Mla2, Mla3, 
Mla4, Mla5, Mla6, Mla7, Mla8, Mla9, Mla10, 
Mla11, Mla12, Mla13, Mlg, Mlk, Mlat, Mlag, 
Mls, Mlp, Mlh, mlo, але ефективно контро-
лювали стійкість до збудника лише 8–10 
із них (Лісовий і Кононенко, 2006; 2007). 
Встановлення генів специфічної стійкості 
проти борошнистої роси у сортів ячменю 
проводилося переважно в Північно-Західній 
(Данія, Франція, Нідерланди, Швеція, 
Велика Британія) і Центральній Європі 
(Австрія, Чехія, Німеччина та Польща), і вже 
в 1991 році гени стійкості 699 європей-
ських сортів були зібрані в каталог (Brown & 
Jørgensen, 1990). Більшість із них уже втра-
тили своє первісне значення. Тому однією 
з головних задач селекції та імунології на 
сучасному етапі є збільшення генетичної різ-
номанітності генів стійкості. Без достатньої 
кількості генів стабільної стійкості селекція 
на стійкість буде або дуже обмежена, або 
приречена на невдачу. 

У західній частині України, як зазна-
чала Косилович Г. О., впродовж досліджень 
(1993–2002 рр.) була високою частота 
(понад 50%) таких генів вірулентності, як 
Vra, Vh, Vnn, Va22, Vg+V(cp), Va1, Va9, Va7, 
Vk, Va7+Vk. Вірулентність патогена проти 
генів стійкості Mla6, Mla9, Mlnn, Mla9+Mlk 

була змінною. Їх частота коливалася в межах 
41–52% для Va6 вірулентності; 32–72% – для 
Va9; 35–64% – для Vnn і 0–75% – Va9+Vk. 
Високі частоти Vra, Vh, Vnn, Va22, Va7, Vk 
пояснювалися перенесенням повітряними 
течіями спор патогена із сусідніх країн. 
Генетична структура західноукраїнської 
популяції збудника борошнистої роси була 
подібною до популяцій гриба прилеглих 
країн – Латвії, Польщі, Чехії, Словацької рес-
публіки. Низькі частоти генів вірулентності 
спостерігалися щодо алелів Mla3, Mla12, 
Mla13, Mka23, Mla1+Mlat та Ml(la). Для гена 
mlo не було знайдено жодного вірулентного 
ізоляту впродовж усіх років досліджень 
(Лісовий і Кононенко, 2006).

Аналіз вірулентності популяції Bgh, 
проведений нами у 2006–2009 рр. 
у Центральному Лісостепу України, пока-
зав високу частоту – понад 50% для всіх 
генів вірулентності. Найвищу частоту генів 
вірулентності було встановлено для Va1+Vat, 
Vg+V, Va6, Va3; Va8; Va1; Va7, Vk; Va7; Va7, 
V(lg); Va9; Va10, V(du) – 81–87%. Найменшу 
частоту – для Va23; Vp; Vra; V(ru2) – 29–55%. 
Високоефективним був ген стійкості mlo5, 
до нього не було виявлено жодної вірулент-
ності, а його ефективність становила 100%. 
Високу ефективність показували гени Mlra; 
Mla23; Mlp – 64–71%. 

У зоні Полісся України найвищу частоту 
показав ген вірулентності Va22 – 100%, най-
меншу Vn – 55%. Усі інші гени вірулентно-
сті характеризувалися високою частотою – 
65–95%. Найвища ефективність була у гена 
Mln – 45%. 

Щорічно і значною мірою хвороба прояв-
ляється в Київській, Харківській, Львівській, 
Вінницькій, Чернігівській, Закарпатській, 
Одеській, Херсонській та інших областях 
вирощування ячменю. 

Проведений нами аналіз частот генів 
вірулентності вказував на високу різно-
манітність української популяції збудника 
Bgh та подібність із популяціями із сусід-
ніх країн. Висока частота генів вірулент-
ності була зумовлена довготривалим виро-
щуванням і значними посівними площами 
в Україні сортів з відповідними генами 
стійкості, а також високою аерогенністю 
поширення збудника хвороби із сусідніх 
регіонів та країн. Тому спробуємо проана-
лізувати популяції Bgh в сусідніх країнах 
на цей час, оскільки в Україні дослідження 
зараз не є можливими.

З 1980-х років у Латвії спостерігалися 
високі частоти генів вірулентності Va6, Va7, 
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Va11, Va12, Vg, Vk, Vp. У 1996–2002 рр. час-
тоти генів Va6, Va7, Va9, Va12, Vk, Vla зали-
шалися високими. Натомість вірулентність 
до лінії SI1 та сорту Steffi була дуже низькою. 
Ген mlo залишався ефективним. Значне 
зростання частот Va1, Va3, Va13 відбулося 
з 1996 по 2002 рік – з 4–14% до 33–53%. Це було 
пов’язано з поширенням спор збудника Bgh 
із заходу на схід зі швидкістю ~100 км/рік. 
У 2003–2004 рр. частота Va1, Va3, Va13 
залишалася високою, але вже повідомлялось 
про її зниження. Частота для стійких сортів 
Steffi, Goldie, Meltan, SI1 залишалася низь-
кою. У 2009–2010 рр. зафіксовано підви-
щення різноманітності патотипів, особливо 
за генами Va1, Va3, Va13.

Аналіз багаторічних даних свідчить про 
складну динаміку змін у структурі попу-
ляції Bgh в Латвії. Стійкі гени, зокрема 
mlo, залишаються ефективними протягом 
десятиліть, тоді як інші, як-от Mla1, Mla3, 
Mla13, поступово втрачали ефективність 
через зростання вірулентних патотипів. 
Швидкість поширення нових патотипів під-
креслює важливість регіонального моніто-
рингу та використання полігенетичної стій-
кості в селекції ячменю (Лісовий і Кононенко, 
2006; Rashall et al., 2004; Kokina & Rashal 
2005; 2012).

У період 2004–2005 років у Литві було 
виявлено 23 гени стійкості, з яких моногени 
mlo та 1-B-53 показали найвищу стійкість. 
Найбільш стійкими сортами без гена mlo 
стали Примус, Асторія, Пауер, Харрінгтон 
і Скарлетт. У 2010 році вже було зафік-
совано широкий діапазон частот генів 
вірулентності – від 0 до 90%. Спостерігалося 
збільшення вірулентності щодо Vla, однак 
вірулентності щодо лінії SI1 та гена mlo не 
було виявлено. Широке розмаїття популяції 
було підтверджено наявністю великої кіль-
кості виявлених патотипів – Va7, Va9, Va12, 
Vk, Vla. Порівняно з 2000 роком у 2010 році 
були зафіксовані значні зміни частоти та 
складності патотипів генів вірулентності 
(Liatukas & Leistrumaite, 2007; Kokina et al., 
2014).

Ярий ячмінь був другою за величиною 
культурою в Словаччині з 2000 по 2010 рік. 
У той час ефективними були 13 генів резис-
тентності, а саме mlo, Mla1, Mla6, Mla12, 
Mla13, MlaRu4, Mlat, Mlg, MlLa, Ml(Ab), 
Ml(Hu4), Ml(Ro) та Ml(St). Найпоширенішим 
геном був mlo, який був присутній у 25 дослі-
джених сортів (Dreiseitl & Križanová, 2012).

З 2009 по 2014 рік у Чехії з’явилися нові 
рідкісні гени вірулентності, щонайменше 

4 вірулентності до стійких сортів Laverda, 
Psaknon, Venezia та SJ048311 були новими. 
Проте також було виявлено 4 рідкісні ізо-
ляти, авірулентні до стійкості Ha. Жодного 
ізоляту, авірулентного до резистентності Ra, 
HH (a8) і Lо, виявлено не було. 

Сорт Psaknon був одним із перших сортів, 
у якого була виявлена стійкість до борошни-
стої роси (Mlp1) і не було жодного патотипу 
з відповідною вірулентністю. У 2014 році 
вже були виявлені 4 ізоляти, вірулентні до 
Mlp1, а також вірулентні до 7 інших резис-
тентних, включно із сортом Venezia. На 
основі об’єднаних результатів вірулентності 
та резистентності було зроблено висновок, 
що Vp1 стає головним фактором, що сприяє 
підвищенню складності вірулентності 
й різноманітності патотипів у Центральній 
Європі (Dreiseitl, 2015a; 2015b).

У 2016–2020 роках у Чехії було зареєстро-
вано 57 сортів ячменю та виявлено 18 відо-
мих і декілька невідомих генів стійкості. 
У ярого ячменю все ще переважав реце-
сивний ген стійкості mlo, який представляв 
неспецифічну стійкість; генів вірулентності 
проти нього не виявлено, і можливість їх 
появи не очікується. Його ефективність дуже 
стабільна навіть після 43 років його присут-
ності в комерційних сортах незважаючи на 
те, що ці сорти переважали в Європі при-
наймні протягом останніх трьох десятиліть. 

У період з 2000 по 2011 рік для гена Mlp 
не було виявлено жодного вірулентного ізо-
ляту. Перші вірулентні ізоляти були виявлені 
в країні у 2009 році, але їх низька частота 
(близько 1%) була стабільною принаймні 
до 2017 року. Однак у 2019 році частота 
вірулентності цього гена зросла приблизно 
до 5%, а у 2021 році вже перевищила 50 %. 
Ця раптова зміна, мабуть, була спричинена 
перенесенням патогена з інших європей-
ських країн, де сорти з Mlp вирощувалися 
в попередні роки (принаймні в Німеччині та 
Польщі).

Ячмінь дворядний SU Celly був першим 
сортом, зареєстрованим у Чеській Республіці, 
у якому виявлено MlVe. Першу вірулент-
ність до гена MlVe виявили у 2011 році, 
а до 2017 року її частота в локальній попу-
ляції досягла 8,3% через міграцію спор. 
Незважаючи на це, MlVe залишався єди-
ним новим геном стійкості, зареєстрованим 
у Чехії на той час.

Стійкість ярих чеських сортів базується 
насамперед на тривалій неспецифічній стій-
кості mlo. Частка новозареєстрованих сортів 
із цим геном зросла з 62,9% у 2006–2010 рр. 
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до 82,8% протягом 2016–2020 рр. (Dreiseitl, 
2022).

Порівняння чеської популяції збуд-
ника борошнистої роси з австралійською 
у 2016 році показало, що 73,2% чеських 
ізолятів виявилися генетично унікальними. 
Надзвичайна різноманітність цієї колек-
ції сильно контрастувала з одноманітністю 
австралійської. Ця робота прокладає шлях 
для вивчення структури та динаміки попу-
ляції на основі генетичної мінливості серед 
різних ізолятів Bgh, що походять із геогра-
фічно обмежених регіонів.

У 2016 та 2017 роках популяція була 
дуже різноманітною – 226 ізолятів були 
представлені 224 патотипами (простий 
індекс = 0,982). Це ілюструє важливість 
генетичної рекомбінації у формуванні цієї 
популяції патогенів. Відбулося поступове 
зниження частоти вірулентності до деяких 
генів стійкості, що призвело до зниження 
середньої складності вірулентності з 11,3 
у 2015 році до 9,3 у 2017 році. Причина 
може бути пов’язана зі зменшенням площі 
сортів із особливою стійкістю, що призво-
дить до послаблення спрямованого відбору 
(Dreiseitl, 2018). 

Цікаві дослідження були проведені 
у 2019–2023 роках, коли спори патогена зби-
рали за допомогою автомобіля, переїжджа-
ючи через країну. Було виявлено 295 пато-
типів (простий індекс = 0,99), а складність 
вірулентності ізолятів варіювалася від 4 до 
19 із середнім показником 10,4. Виявлення 
нових вірулентностей, збільшення частоти 
раніше рідкісних вірулентностей і висока 
різноманітність патотипів, а також висока 
складність вірулентності підтверджують, 
що використання неспецифічної трива-
лої стійкості має вирішальне значення для 
успішного виведення комерційних сортів 
(Dreiseitl, 2023b).

Нині в публікаціях чеські вчені пові-
домляють, що у 2025 році не втратив своєї 
ефективності лише один моногенний, негі-
перчутливий, неспецифічний ген стійкості 
mlo. Він переважає в центральній і західній 
частинах Європи (Dreiseitl, 2025).

У Польщі вивчення популяції збуд-
ника борошнистої роси ячменю ведеться 
з 1971 року. Найбільш поширеними в попу-
ляції були гени вірулентності Vg, Va7 і Va6 
на ярих сортах ячменю і гени Vra і Vh – на 
озимих. За подальші роки досліджень було 
відмічено зростання частоти генів вірулент-
ності Va12, V(la), Va13, Va9. Гени Val, Va3, 
Va7+Aв мали низьку частоту вірулентності. 

Czembor H.J. вважав, що стійкість сортам 
ячменю забезпечували 3 алелі стійкості – 
Mlat, Mla6+, Mla14 – поряд з іншими не іден-
тифікованими генами (Лісовий і Кононенко, 
2006).

Подальші дослідження у 2004–2006 рр. 
показали, що сорти озимого ячменю мали 
один або декілька генів стійкості в локу-
сах Mlra, Mla6, Mla7, Mla7(Ab), MlSt, Ml(SI-1), 
Mlh, Mlk, а також було виявлено 6 невідомих 
генів. У ярих сортів було виявлено 12 різ-
них генів стійкості: Mla1, Mla3, Mla7, Mla9, 
Mla12, Mla13, Mlg, MlLa, Ml(SI-1), Ml(St), Mlk, 
mlo та 5 невідомих генів. Лише сорти з геном 
mlo та Ml(SI-1) мали високий рівень стійко-
сті до борошнистої роси в Польщі (Czembor, 
2008).

У 2011 році повідомлялося, що озимі 
сорти ячменю мали Mla6, Mla14, а у ярих 
сортів було встановлено наявність генів 
Mla1, Ml 1-B-53 та mlo. Лише сорти з геном 
mlo та 2 сорти з неідентифікованими генами 
мали високий рівень стійкості до популяції 
Bgh (Czembor et al., 2012).

Проведені у 2011–2012 роках дослі-
дження показали високу частоту вірулент-
ності збудника борошнистої роси стосовно 
генів резистентності Mla3, Mla7+Mlk, Mla7 
і Ml(Ru2). Низька частота вірулентності була 
помічена щодо сортів Monte Christo+Kwan, 
Monte Christo, HOR 1402, Psaknon, 
Laevigatum та гена mlo. 

У 2012 р. відзначено високу вірулентність 
Va6+Va14, Va7, Va13 і Vk. Низька частота 
вірулентності спостерігалася щодо сортів 
Nigrinudum, Psaknon, mlo та Laevigatum – 
відповідна вірулентність Vnn, Vp, Vo та V(La).

Подібні результати, особливо з низько-
частотною вірулентністю щодо стійкості до 
mlo (відповідна вірулентність Vo), були отри-
мані іншими дослідниками у 2004–2005 рр. 
(Tratwal & Bocianowski, 2014).

У 2020 році польські вчені виявили новий 
ген стійкості в лінії ярого ячменю 173-1-2,  
відібраної з марокканського ландраса, 
яка показала широкий спектр стійкості до 
борошнистої роси. Новий ген стійкості був 
позначений як mlmr (Piechota et al., 2020).

У 2022 році було встановлено, що стій-
кість 32 сортів (61,5% протестованих) 
визначається геном mlo5. Також стійкість 
показали гени Mla3, Mlk, Sl-1 (Czembor et al., 
2023). 

Австралія є одним із найбільших екс-
портерів ячменю у світі, борошниста роса 
за величиною втрати врожаю ячменю посі-
дає 2-ге місце (Murray & Brennan, 2010). 
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У період з 2007 по 2013 рік спостерігалися 
тривалі спалахи борошнистої роси ячменю. 
Це сталося завдяки поєднанню широ-
кого використання сприйнятливих сортів 
і надмірної залежності від невеликої кіль-
кості фунгіцидів-інгібіторів деметилювання 
з єдиним механізмом дії, які відбирають 
мутації в гені C14α-деметилази (Cyp51A). 
Серйозність захворювання зазвичай низька, 
хоча втрати врожаю зерна можуть колива-
тися від 12 до 60%, з потенційними знач-
ними втратами в деяких районах і сезонах 
(Ellwood et al., 2024).

Щоб вивчити цю адаптацію, 50 централь-
ноєвропейських і 50 австралійських ізолятів 
Bgh були протестовані на 50 диференціаль-
них сортах ячменю з різними специфічними 
генами стійкості. Усі центральноєвропейські 
ізоляти відрізнялися один від одного своїми 
комбінаціями вірулентності та належали до 
50 різних патотипів, тоді як австралійські 
ізоляти охоплювали 37 патотипів. Жоден із 
патотипів, виявлених у Центральній Європі, 
не був ідентичним або подібним до будь-
якого з тих, що зустрічаються в Австралії. 
Це можна пояснити значно більшою кількі-
стю вірулентностей у центральноєвропей-
ських ізолятах, які розвинулися протягом 
тривалого періоду контакту з низкою різ-
новидів господаря, що містять специфічні 
гени стійкості. Це призвело до поступового 
розходження австралійської та європей-
ської популяцій Bgh. У Європі, на відміну 
від Австралії, нові специфічні гени стійкості 
все ще широко використовуються в селекції 
сортів ячменю, і дивергенція обох популя-
цій триватиме (Dreiseitl, 2014). 

Популяція Bgh у 2020 році мала серед-
ній рівень вірулентності. Повідомлялося про 
високу ефективність генів стійкості mlo, 
Mla1. Часткове подолання вірулентності було 
встановлено для комбінації генів MILa+Mla7. 
Стійкість генів Mla8 та MILa була подолана, 
виявлені вірулентні гени збудника (Western 
Australia Crop Sowing Guide, 2020). 

У Казахстані у 2015–2016 рр. уперше опи-
сано характеристику структури патотипів 
Bgh та досліджено ефективність генів стій-
кості ячменю. Усі ізоляти були вірулентними 
до гена Mla8. Повна авірулентність виявлена 
до генів Mla9, Mla1+MlaAl2, Mla6+Mla14, 
Mla7+MlNo3, Mla10+MlDu2, Mla13+MlRu3, 
Mlo-5. Часткова вірулентність (0,0–33,3%) 
встановлена щодо генів Mla3, Mla22, Mlat, 
Mlg+MlCP, Mla12+MlEm2. Висока мінливість 
вірулентності (10–78,6%) спостерігалася до 
генів: Mlra, Mlk, MlLa, Mlh. На основі реакції 

диференційних ліній, що несуть гени Mla22, 
Mlra, Mlk, Mlat, MlLa і Mlh, ідентифіковано 
окремі патотипи збудника.

Генетична структура популяцій Bgh 
у Казахстані істотно відрізняється від таких 
у Європі, Африці, Австралії та Південно-
Східній Азії. Відсутність вірулентності 
до окремих генів стійкості створює пер-
спективу для впровадження нових сортів 
ячменю з ефективною генетичною стійкі-
стю. Отримані дані заповнюють інформа-
ційну прогалину щодо патогенної мінливо-
сті Bgh у Центральній Азії. Гени стійкості, 
до яких не виявлено вірулентності, можуть 
бути успішно використані в казахстанських 
селекційних програмах для створення сор-
тів ячменю з довготривалою стійкістю до 
борошнистої роси (Rsaliyev et al., 2017).

У південно-східному та південно-західному 
Китаї борошниста роса є однією з основних 
хвороб ячменю. Протягом 2015–2019 років 
було виявлено 6 вірулентних патотипів, 
здатних долати ген стійкості mlo-5 із часто-
тою вірулентності 4,8% (7 із 147). Порівняно 
з результатами досліджень десятирічної дав-
ності частота вірулентних ізолятів для таких 
алелів стійкості, як Mla3, mlo-5, Mla6+Mla14, 
Mla7+Mlk, Mlg+MlCP та Mla13+MlRu3+MlaRu4, 
зросла від 0 до 25,8% (Wang et al., 2023a).

У 2020–2021 роках на Цинхай-
Тибетському плоскогір’ї відзначено розши-
рення популяції Bgh в Тибеті, що супрово-
джувалося підвищенням вірулентності та 
зменшенням генетичної різноманітності 
патогена. Генетичний аналіз різноманітно-
сті показав, що міжгрупова варіація ста-
новила 54,68%, а рівень генотипової гете-
рогенності між популяціями та всередині 
них – 23,90 та 21,42% відповідно. Ці резуль-
тати свідчать про зміну структури популяції 
патогена, що може мати серйозні наслідки 
для стійкості сортів ячменю в цих регіонах 
(Wang et al., 2023b). 

Висновки
Аналіз українських та іноземних публі-

кацій укотре підтвердив важливість і акту-
альність оглядів вірулентності збудника 
Blumeria graminis f. sp. hordei. Дослідження 
української популяції патогена показали 
його високу генетичну різноманітність, що 
значною мірою зумовлено довготривалим 
використанням тих самих генів стійкості 
у вирощуваних сортах ячменю, а також 
активним повітряним перенесенням спор 
з інших регіонів.

На основі об’єднаних результатів аналізу 
вірулентності та резистентності було зро-
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блено висновок, що ген вірулентності Vp1 
стає головним фактором, що сприяє підви-
щенню складності вірулентності та різнома-
нітності патотипів у Центральній Європі. 

Підтверджено стійкість генів Mla3, Mlk, 
Sl-1,Mla1. Часткове подолання стійко-
сті було встановлено для комбінації генів 
MILa+Mla7. Ефективність гену Mlp було 
втрачено у Європі. Встановлено підви-
щення вірулентностей до нового гена стій-
кості MlVe. Вчені визначили новий ген стій-
кості й дали йому назву mlmr.

Особливо ефективним залишається лише 
один ген – mlo, який упродовж десятиліть не 
втрачає своєї ефективності ані в Україні, ані 
в країнах Центральної та Північної Європи. 
Його ефективність дуже стабільна навіть 
після 43 років його присутності в комерцій-
них сортах незважаючи на те, що ці сорти 
переважали в Європі принаймні протягом 
останніх трьох десятиліть. Частка новоза-

реєстрованих сортів із цим геном зросла 
з 63% у 2006–2010 рр. до 83% протягом 
2016–2020 рр.

Порівняльний аналіз із популяціями 
з Латвії, Литви, Словаччини, Чехії та Польщі 
підтверджує подібну динаміку: поява нових 
вірулентностей, висока швидкість поши-
рення спор і складність генетичної струк-
тури популяцій. Дані свідчать, що ефек-
тивна селекція ячменю повинна базуватися 
на поєднанні неспецифічної тривалої стій-
кості (наприклад, гена mlo) та постійному 
регіональному моніторингу змін у популя-
ціях збудника.

Таким чином, стабільне вирощування 
ячменю в умовах постійної еволюції пато-
гена потребує стратегічного використання 
стійких генотипів, упровадження нових 
джерел стійкості та безперервного моні-
торингу популяцій збудника борошнистої 
роси ячменю як в Україні, так і в Європі.
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