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Заразиха (Orobanche cumana Wallr.) представляет серьезную угрозу для подсолнечни-
ка, особенно в регионах с интенсивным выращиванием культуры. Вредоносность паразита
обусловлена его способностью извлекать питательные вещества из корней растения-хозяи-
на, что приводит к значительному снижению урожайности. В борьбе с заразихой наиболее
эффективным и экологически безопасным методом является селекция устойчивых сортов
и гибридов. Современные молекулярные технологии позволяют ускорить этот процесс за
счет использования ДНК-маркеров, ассоциированных с устойчивостью к заразихе [2].

Для идентификации устойчивых генотипов применяются различные типы молеку-
лярных маркеров, среди которых наиболее перспективными являются SCAR (sequence
characterized amplified region) и CAPS (cleaved amplified polymorphic sequences). В част-
ности, маркеры RORS1 и C3_9713 продемонстрировали четкую связь с устойчивостью к
расе G заразихи, выявленной в исследованиях на подсолнечнике. Устойчивые линии ха-
рактеризуются амплификацией специфических фрагментов ДНК при проведении ПЦР,
что позволяет точно различать восприимчивые и устойчивые растения [1].

Объектами исследования служили 13 линий подсолнечника, где 7 были неустойчивыми
и 6 устойчивыми к заразихе расы G. Методика выявления генов включает выделение
ДНК из ткани подсолнечника, амплификацию с использованием праймеров, специфичных
к целевым участкам генома, и последующее электрофоретическое разделение продуктов
амплификации. Результаты анализа подтверждают, что использование маркерных систем
RORS1/SORS9 и C3_9713/C3_9702 позволяет эффективно отбирать устойчивые растения
на ранних стадиях вегетации, сокращая временные и финансовые затраты селекционного
процесса [3].

Таким образом, разработка и внедрение ДНК-маркеров в селекцию подсолнечника от-
крывает новые возможности для создания высокоустойчивых гибридов, способных сохра-
нять продуктивность даже в условиях инфицирования заразихой. Это способствует повы-
шению эффективности сельскохозяйственного производства и снижению зависимости от
дорогостоящих агротехнических методов борьбы с паразитом.

Исследование выполнено при финансовой поддержке Министерства науки и высшего
образования РФ в рамках государственного задания в сфере научной деятельности №
FENW-2023-0008.
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