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Аннотация. Современное ускоренное развитие сельскохозяйственного производства актуализирует 
развитие новых технологий, направленных на более экономичное и экологичное получение высокока-
чественной продукции с заданным качеством и свой ствами. Приобретает популярность и востребован-
ность метод молекулярных маркеров, значительно повышающий эффективность селекции. Технология 
маркерной селекции дает возможность ускорить отбор требуемых характеристик растений на ранних 
стадиях их развития до момента их проявления во взрослом состоянии, повышая эффективность отбора 
вне зависимости от влияния окружающей среды. Эта технология применяется к широкому спектру сель-
скохозяйственных культур, включая капусту белокочанную, возделываемую на значительных площадях 
во всем мире в связи с высокой востребованностью и пользой для здоровья. Несмотря на то, что селекци-
онерами создано значительное число новых сортов и гибридов капусты белокочанной с индивидуальными 
особенностями, спрос на увеличение ее урожайности с единицы площади становится все более высоким. 
Возрастает интерес к молекулярной маркерной селекции и становятся актуальными манипулирования 
агрономическими и экономически важными признаками перспективных линий, но отсутствует обобщение 
полученного исследовательского материала. Проведен поиск доступной современной специализирован-
ной литературы и актуальных научных данных за последнее двадцатилетие и выполнен систематический 
обзор современного состояния, выявлены главные и наиболее востребованные направления исследований 
в области маркерной технологии — маркеропосредованной селекции капусты белокочанной. Проана-
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лизированы маркеры биотического и абиотического стресса, а также качества капусты белокочанной. 
Подтверждена приоритетность направления исследований и слабая освещенность в литературе. Отмечена 
очень малая доля перспективных KASP маркеров, а также недостаточная изученность различных групп 
спелости сортов капусты белокочанной. Предпринятая систематизация имеющихся знаний с акцентом 
на проблемные направления может быть полезна для селекционеров и производственников.

Ключевые слова: молекулярные маркеры, Brassica oleracea L. convar. capitata L. Alef. var. capitata L. 
f. alba DC, генетическое улучшение, маркеропосредованная селекция
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Abstract. Modern accelerated development of agricultural production actualizes the development of new 
technologies aimed at more economical and environmentally friendly production of high-quality products with 
specified quality and properties. In this regard, the method of molecular markers, which significantly increases 
the efficiency of breeding, is gaining wide popularity and demand. The technology of marker- assisted selection 
accelerates selection of the required characteristics of plants at early stages of their development until their 
manifestation in the adult state, increasing its efficiency regardless of the environment influence. This technology 
is widely applied to a huge range of crops, including white cabbage. This crop is cultivated over significant 
areas worldwide and is important due to its high demand and health benefits. Although a significant number of 
new varieties and hybrids of white cabbage with individual characteristics have been developed by breeders to 
date, the demand for increasing its yield is becoming increasingly high. Therefore, interest in molecular marker- 
assisted breeding is increasing and manipulation of agronomic and economically important traits of promising 
lines is becoming relevant. The lack of generalizations of material in this area is essential. Therefore, the aim 
of this work was to review the current state of the issue, to identify the main and most demanded directions of 
research in the field of marker technology in application to white cabbage and to draw attention to this currently 
relevant topic. Accordingly, we conducted a search and systematic review of available modern specialized 
literature and relevant recent scientific data over the last two decades on marker- mediated breeding of white 
cabbage. In the study, markers of biotic and abiotic stress as well as quality of white cabbage were analyzed. As 
the collected information on markers shows, scientific research in these areas is prioritized but poorly covered in 
the literature. A very small proportion of promising KASP markers was observed, as well as insufficient research 
on the different ripeness groups of white cabbage varieties. The systematization of the available knowledge with 
emphasis on problem areas undertaken in this review may be important and useful for breeders and producers 
for their practical application in practice.
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Введение

Типичное перекрестноопыляемое крестоцветное растение и важная овощная 
культура — капуста белокочанная (Brassica oleracea L. var. capitata L. f. alba DC) — 
является одним из наиболее культивируемых и популярных овощей в мире [1] 
и имеет большое экономическое значение как ценный источник биологически 
активных, полезных для здоровья веществ [2].

С продолжающимся ростом численности населения, выводом значительных 
площадей обрабатываемых земель из использования и в целом с увеличением 
интенсификации сельского хозяйства, спрос на увеличение урожайности капусты 
с единицы площади становится все более высоким. На производство белокочанной 
капусты отрицательно влияют как факторы окружающей среды, так и вирусные, 
бактериальные и грибковые патогены, вызывающие разнообразные заболевания. 
Большое влияние на улучшение сельскохозяйственных культур, включая капусту 
белокочанную, а также на ее урожайность, оказывает как ранее, так и сейчас селек-
ция растений. Один из подходов, выравнивающих негативное влияние различных 
факторов, — поиск и использование в селекции собственных генов устойчивости 
растения- хозяина Brassica [3]. Открытие таких генов, ассоциированных с различ-
ными стрессами, и их картирование, а также разработка маркеров, транскриптом-
ный анализ и знания в области регуляции физиологических и биосинтетических 
механизмов обеспечили значительное продвижение в области селекции капусты 
белокочанной [4]. Особый вклад в области селекции вносит наличие эталонного 
генома белокочанной капусты 1 [5].

В генетике и селекции растений все более активно используются генотипиро-
вание и молекулярная селекция с обнаружением соответствующих маркеров, т. е. 
метод, при котором процесс селекции осуществляется на основе маркера, а не са-
мого признака. Использование молекулярных маркеров повышает вероятность 
обнаружения присутствия генотипа, сочетающего в себе выгодные аллели в попу-
ляции [6—8]. Молекулярные или генетические ДНК-маркеры представляют собой 

1 Brassicaceae Database. URL: http://brassicadb.org (дата обращения: 25.06.2024).
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последовательности нуклеиновых кислот, расположенные рядом с целевыми генами 
желаемых признаков. Они используются для характеристики архитектуры генома 
и исследования полиморфизмов генов [9], имеющего конечной целью увеличение 
урожая белокочанной капусты и улучшение его качества [10]. Селекция с помощью 
ДНК-маркеров может помочь в поиске источников и доноров генетической устой-
чивости к заболеваниям или стрессовым условиям выращивания капусты [11, 12]. 
Использование этих методов позволяет значительно ускорить и удешевить селек-
ционный процесс, сократить затраты труда. Достоинства ДНК-маркерного отбора 
заключаются в редкой зависимости от условий окружающей среды, а также в том, 
что его можно проводить на ранних стадиях развития у большого количество ва-
риантов, тестируя одновременно несколько признаков в одном образце [11, 13]. 
Существует значительный пул разных типов молекулярно- генетических марке-
ров, позволяющих оценивать генетическое разнообразие ДНК. Это основа всех 
последующих теоретических и прикладных исследований [14]. Селекция на базе 
специфических маркеров, связанных с хозяйственно- ценными признаками, обе-
спечивает прямой генотипический отбор и эффективное использование генов для 
выращивания новых сортов капусты белокочанной, обладающей новыми полезными 
качествами [15]. В качестве молекулярных маркеров используют простые повторы 
последовательности (SSR), маркеры вставки- делеции (InDel) и конкурентную аллель- 
специфическую ПЦР (KASP). Однонуклеотидные полиморфизмы, маркеры SNPs 
имеют много преимуществ: высокая распространенность в геноме, низкая частота 
мутаций, диморфизм, высокая стабильность и возможность автоматизированного 
анализа с высокой пропускной способностью. Анализы KASP обеспечивают гиб-
кость в отношении количества SNPs, используемых для генотипирования. Точность 
анализов KASP высокая, а стоимость низкая. Стоимость одного SNP снижается 
с увеличением их количества. Эта особенность дает преимущество KASP-анализу 
перед другими генотипированиями SNP [16].

В этом обзоре поставлена задача — выявление, оценка и обобщение резуль-
татов исследований по доступным молекулярным маркерам, а также выяснение 
основных направлений развития маркерной селекции белокочанной капусты для 
ее улучшения.

Маркеры качества капусты и абиотического стресса

Низкие температуры значительно влияют на рост и развитие растений, снижая 
продуктивность сельскохозяйственных культур [17—21]. Считается, что устой-
чивость к низким температурам или холодовой стресс у растений возникает при 
охлаждении (< 20 °C) и заморозке (< 0 °C) [22]. Зимняя выживаемость — важная 
характеристика Brassica, особенно капусты, высеваемой в северном климате, на ко-
торую также влияют генетические вариации для других регулируемых холодом 
признаков, таких как устойчивость к заморозкам, яровизация, время созревания 
и характеристики листьев [23].
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На базе охарактеризованных аллельных вариаций гена CSDPs был разрабо-
тан молекулярный маркер, выявляющий толерантность к низким температурам 
у капусты (Brassica oleracea var. capitata) [24]. Растительные CSDP имеют допол-
нительные богатые глицином области, перемежающиеся с цинковыми пальцами 
типа CCHC (ZCCHC) в С-терминальной части [25]. Функция этих доменов CCHC 
в устойчивости к низким температурам пока не выяснена. Толерантные к низким 
температурам инбредные линии содержали вариантный тип BoCSDP5v, который 
кодирует дополнительный домен цинкового пальца CCHC на С-конце и ассо-
циируется с толерантностью к низким температурам. Аллельная вариация гена 
BoCSDP5 производит разные белки с разным количеством доменов цинковых 
пальцев CCHC. Маркер толерантности к низким температурам, созданный на ос-
нове полиморфизма между BoCSDP5 и BoCSDP5v, был подтвержден на образцах, 
использованных в предыдущей валидации маркера B. oleracea CIRCADIAN CLOCK 
ASSOCIATED 1 (BoCCA1). Для достоверной идентификации капусты, устойчивой 
к низким температурам, необходимо использование двух маркеров одновременно 
(BoCCA1; BoCSDP5v) [24].

Кочанная капуста относится к цветущим растениям, чувствительным к яро-
визации. BoFLC2 является важным фактором транскрипции, который позволяет 
растениям капусты оставаться в вегетативной фазе в ответ на холод. Впервые 
в исследовании Ли с соавторами [26] было показано, что BoFLC2E и BoFLC2L, 
клонированные из капусты с чрезвычайно ранним и чрезвычайно поздним цвете-
нием, соответственно, демонстрировали индел длиной 215 п. н. в интроне I, три 
несинонимичных SNP и индел длиной 3 п. н. в экзоне II [26]. BoFLC2L связан 
с поздним цветением, что подтверждено с использованием маркера indel- FLC2. 
Делеция 215 п. н. в интроне I BoFLC2, не вызывая альтернативного сплайсинга, 
замедляет его подавляющую активность (сайленсинг BoFLC2L) за счет обратной 
связи с основными генами комплекса PHD-PRC2, что приводит к снижению уровня 
их транскрипции и в конечном итоге к позднему цветению капусты. Среди генети-
ческих вариаций BoFLC2 делеция 215 п. н. в интроне I была основной причиной 
задержки цветения. Это исследование не только предоставляет эффективную 
молекулярно- маркерную селекционную стратегию для выявления устойчивых 
и селекции улучшенных сортов капусты, но и открывает путь к изучению меха-
низмов времени цветения у растений, чувствительных к яровизации [26].

Другая исследовательская группа обнаружила полиморфный ген BoFLC1.C9 
(Bo9gl73400), предложенный в качестве молекулярного маркера [27]. Вставка 
длиной 67 п. н. во втором интроне этого гена BoFLC1.C9 в линии раннего цве-
тения вызвала отчетливую мутацию, нарушила функцию гена и показала более 
низкую экспрессию, вызвавшую раннее цветение. Этот «индел» подтвержденный 
маркером F7R7, основанным на вставке, позволяет характеризовать различные 
сроки цветения у линий капусты. Вариабельность времени цветения в этом 
случае достигает 83 % для особей F2 и 80 % для коммерческих линий. Маркер 
F7R7 полезен в селекции для отбора сортов капусты с разным временем цветения 
перед выращиванием [23].
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У высших растений важную роль в устойчивости к биотическим и абиоти-
ческим стрессам играет кутикулярный воск, отложенный на поверхности клеток 
эпидермиса [28]. Для защиты от ультрафиолетового излучения, фитопатогенов 
и насекомых [29, 30] растения выделяют на поверхности кутикулы воск, который 
влияет на уменьшение внеустьичного испарения и предотвращает попадание за-
грязнений на поверхность растения [31, 32]. Кутикулярные воски имеют и другие 
функции: влияют на морфологическое развитие и пигментацию листьев и плодов, 
уменьшают растрескивание плодов и т. д. [33, 34]. Некоторые гены, связанные 
с биосинтезом кутикулярного воска, были идентифицированы у многих кресто-
цветных культур, включая Brassica oleracea [35]. Однако молекулярный механизм 
регуляции биосинтеза и секреции кутикулярного воска у крестоцветных культур 
и B. oleracea остается малоизученным.

У глянцево- зеленых мутантов капусты были охарактеризованы многочислен-
ные гены, связанные с биосинтезом воска. Глянцевый признак контролируется 
одним рецессивным геном Cgl1, расположенным на конце хромосомы C08 [36]. 
Разработано несколько новых маркеров, тесно связанных с целевым геном, 
в соответствии с эталонной последовательностью генома капусты. На основе 
вставки (2722 п. н.) разработан молекулярный маркер ISP1, который мог отли-
чить глянцевый мутант 10Q-961 от других видов капусты [35]. Вероятно, ген 
Bol018504 со вставкой в первом интроне (гомолог Arabidopsis thaliana CER1 
[35]) — это Cgl1. Соответственно, домен PLN02869, контролирующий активность 
декарбонилазы жирных альдегидов, отсутствовал в гене Bol018504 глянцевого 
мутанта 10Q-961, что приводит к образованию мутанта глянцевой капусты. Это 
исследование может способствовать выведению новых сортов капусты, демон-
стрирующих фенотип блестящей зелени.

Большое количество генетических анализов показало, что большинство 
мутаций с дефицитом воска у капусты контролируется одним относитель-
но консервативным рецессивным геном [35, 37, 38] у растений семейства 
крестоцветных. На хромосоме 5 был определен ген-кандидат Bol026949, 
контролирующий признак глянцевого зеленого цвета [28]. Он принадлежит 
к семейству доменных белков Agenet/Tudor, члены которого, как предпо-
лагается, участвуют в ремоделировании хроматина и транскрипции РНК. 
Анализ последовательности определил, что мутация однонуклеотидного 
полиморфизма (C→G) во втором экзоне Bol026949 приводит к образованию 
стоп-кодона, что может привести к преждевременному прекращению транс-
ляции его белка в 98–1030gl. Bol026949 может участвовать в производстве 
кутикулярного воска, регулируя уровни транскриптов генов, участвующих 
в посттрансляционном клеточном процессе и передаче сигналов фитогор-
монов. Согласно предположению авторов, Bol026949 может участвовать 
в производстве кутикулярного воска путем модуляции уровней транскриптов 
некоторых ключевых посттрансляционных регуляторов сигнального пути 
фитогормонов, а не путем прямого воздействия на экспрессию генов, уча-
ствующих в биосинтезе кутикулярного воска [28].
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Лю и др. сообщили о доминантном наследовании геном BoGL1, контролирую-
щим глянцево- зеленый признак у мутанта капусты с дефицитом воска [39]. Доми-
нантная глянцевая мутация приводит к дефициту кутикулярного воска у мутанта 
капусты CGL-3 [40]. Идентификация генов- кандидатов для признака глянцевой 
зелени у модельных растений показала, что гены-кандидаты, ответственные за де-
фицит воска, представляют собой преимущественно некоторые критические гены, 
участвующие в биосинтезе, транспорте и регуляции воска [41].

Устойчивость к растрескиванию кочана (HSR) капусты является важным 
признаком, тесно связанным как с качеством, так и с общей урожайностью. Этот 
признак имеет сложные генетические механизмы, а его генетический контроль 
остается невыясненным. Была предпринята попытка анализа наследования и об-
наружения локусов количественных признаков (QTL) для HSR с использованием 
смешанного анализа наследования основных генов и полигенов и картирова-
ния QTL, с маркерами простого повтора последовательности (SSR) и инсерции- 
делеции  (InDel) [42]. Результаты картирования QTL и классического генетического 
анализа были согласованными. Идентифицированные девять QTL (Chr. C3, C4, 
C7 и C9) объяснили в совокупности от 39,4 до 59,1 % фенотипических вариаций. 
Три основных QTL (Hsr 3.2, 4.2, 9.2), демонстрировали относительно больший 
эффект, чем остальные [42]. Еще шесть локусов QTL на 2, 4, 6 хромосоме отвечают 
за устойчивость к растрескиванию кочана капусты. При этом маркеры BRPGM0676 
и BRMS137 проявляли сильную связь с HSR капусты и отмечалась консервативность 
в области QTL SPL-2-1. Полученные QTL полезны для молекулярно- маркерной се-
лекции устойчивых растений на стадии рассады [43]. Эта характеристика позволяет 
определить эффективность генотипов по скорости созревания и урожайности [44].

Маркеры биотического стресса

Различные патогены: фузариозное увядание, черная гниль, склеротиниозная 
стеблевая гниль, черная ножка, белая ржавчина, ложная мучнистая роса, белая 
пятнистость листьев, вирус мозаики репы и др. — могут заражать культуры 
Brassica [3, 45]. Создание сортов, устойчивых к основным бактериальным, 
грибковым и вирусным заболеваниям, а также вызываемым другими паразита-
ми, рассматривается как наиболее жизнеспособный и экологически устойчивый 
подход к борьбе с болезнями [44]. Выявление и выращивание устойчивых к за-
болеваниям сортов может обеспечить очень эффективный и экологически без-
опасный способ борьбы с патогенами растений без необходимости химической 
обработки [46]. Наличие генов устойчивости у растений, в частности сортов 
Brassica, обеспечивает их защиту от патогенов [47, 48]. При этом важную роль 
для защиты капусты играют белки [49, 52, 53], кодируемые генами устойчиво-
сти, с нуклеотид- связывающим сайтом и обогащенные лейциновыми повторами 
[49—51]. Благодаря этому возможно разработать ДНК-маркер устойчивости к бо-
лезням [3, 54, 55]. На базе трех аллелей восприимчивости B. oleracea (focbo1–1, 
2, 3) разработаны наборы ДНК-маркеров [1, 56]. У B. oleracea обнаружен только 



585GENETICS AND PLANT BREEDING

Bursakov SA, Karlov GI, Kharchenko PN.  RUDN Journal of Agronomy and Animal Industries, 2024;19(4):578–591

один главный локус CR (Rcr7) и около 50 QTL, связанных с заболеванием килы, 
вызываемой Plasmodiophora brassicae [54, 57] (Rcr7, включая двадцать три 
QTL, обнаруженных с использованием метода микрочипов однонуклеотидного 
полиморфизма (SNP) [58]. Ген устойчивости Rcr7 вероятно расположен на хро-
мосоме7 (LG 7) у двух сортов капусты Tekila и Kilaherb [57]. Наличие нескольких 
локусов CR у капусты указывает на то, что устойчивость к киле у B. oleracea 
контролируется полигенным образом, подтверждая сложную генетическую орга-
низацию признака, когда одного локуса недостаточно для этого [59]. Сравнение 
обнаруженных QTL пока невозможно из-за отсутствия общих молекулярных 
маркеров [54] и использования разных источников килы и возбудителя [60].

В одной из работ были выявлены несколько сортов, несущих устойчивость 
к двум недавно появившимся патотипам P. brassicae, F3–14 (3A) и F-359–13 [61]. 
Анализ ассоциаций с помощью QTL-маркеров SNP позволил выявить геном-
ные области QTL, связанные с устойчивостью к P. brassicae [61]. QTL-маркеры, 
выявленные в данном исследовании, могут быть использованы в молекулярной 
селекции культур Brassica на устойчивость к данному патогену. В большинстве 
регионов QTL определено лишь ограниченное количество SNP-маркеров, для 
выявления дополнительных маркеров в этих геномных регионах еще потребуется 
тонкое картирование [61].

Из овощей Brassica выделили гены устойчивости к фузариозному увяда-
нию (CFW), которые используются в программах маркерной селекции капусты [62]. 
Патогеном является Fusarium oxysporum f. sp. Conglutinans. Пу с соавторами [63] 
и Lv с соавторами [64, 65] разработали два маркера InDel для гена устойчивости 
к CFW [64]. Генотипы можно легко идентифицировать с помощью полиакри-
ламидного гель-электрофореза [66]. Один доминирующий ген-кандидат R-ген 
Bol037156 для FOC1 в капусте обеспечивает устойчивость к грибковому патогену 
у B. oleracea с подобным сайтом связывания нуклеотида рецептора toll-интерлей-
кина-1 с богатым лейцином повтором (TIR-NBS-LRR) [65]. В противоположность, 
среди восприимчивых линий обнаружено два типа InDel (вставка 1 п. н. и делеция 
10 п. н.), каждый из которых вызывал сдвиг рамки считывания и терминирующую 
мутацию в последовательностях кДНК. Для повышения сопротивляемости к CFW 
с помощью селекции с использованием маркеров (MAS) были успешно применены 
ДНК-маркеры, связанные с аллелем устойчивости к болезням, что способствовало 
выяснению молекулярных механизмов, регулирующих данный признак, и уско-
рили выведение новых сортов капусты, устойчивых к заболеванию [54]. Улучше-
ния элитных линий достигли путем переноса CFW в растения. Такая процедура 
включает комбинированное использование культуры микроспор, полный анализ 
геномного фона и выбор маркера, специфичного для устойчивости к CFW [62]. Для 
устойчивости капусты к фузариозному увяданию разработан и успешно применен 
в селекции капусты ряд молекулярных маркеров, таких как SSR-маркер Frg13 [62, 
64], маркер Rfo BnRFO [67, 68]. Специфичный для CFW маркер Frg13 может быть 
полезен для точной и быстрой идентификации этого признака в капустном мате-
риале и при разработке эффективного метода улучшения элитных линий капусты.
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Селекционеры пытаются вывести линии, устойчивые одновременно к разным 
заболеваниям, с помощью ДНК-маркеров, что позволит преодолеть проблему од-
новременного заражения несколькими патогенами. Обнаружена ассоциация между 
аллелем устойчивости к фузариозному увяданию и клубневой гнилью на основе 
ДНК-маркеров и выведены линии, устойчивые к обоим заболеваниям [1].

Ген устойчивости к фузариозному увяданию (FocBr1, Chr.A03) расположен 
в области CR-генов (CRa/CRb, Rcr1, Crr3 и CRk) [54]. Рекомбинация двух генов [69] 
позволяет накапливать аллели, устойчивые к фузариозному увяданию и клубневой 
гнили. FocBo1 B. oleracea (Chr. C06) расположен вблизи QTL клубневой гнили, 
но слабо сцеплен с ним [59, 63, 70, 71]. Сцепление между несхожими локусами 
устойчивости может позволить наследовать гены устойчивости как к фузариозному 
увяданию, так и клубеньковой гнили, что может привести к созданию устойчивых 
сортов к обоим заболеваниям [72].

Патоген Xanthomonas campestris pv. Campestris (Xcc) вызывает заболевание 
овощей Brassica, называемое черной гнилью [73, 74]. Хотя мало что известно 
о NBS-кодирующих R-генах у сортов капусты, ранее сообщалось о структуре 
экзонов и интронов и вариантах последовательности (SNPs и инделов) в этих 
NBS-кодирующих генах в устойчивых и восприимчивых к инфекции Xcc лини-
ях капусты [75]. Были определены девять NBS-кодирующих R-генов, которые 
могут быть вовлечены в устойчивость капусты к заболеванию черной гнилью, 
основываясь на профилях экспрессии генов в устойчивых и восприимчивых 
линиях. Эти гены-кандидаты обеспечивают важный ресурс для функциональной 
характеристики и генетического улучшения устойчивости капусты к черной гнили 
[75]. Так был разработан молекулярный маркер InDel BR6-InDel для оценки связи 
между вариациями Bol031422 и связанный с устойчивостью к расам Xcc 6 и 7. 
Ген-кандидат R Bol031422 на хромосоме C08 состоял из одного экзона с инсер-
цией/делецией длиной 3 п. о. (InDels), полиморфизма длиной 292 п. н. (инсерция 
в экзоне устойчивой линии по отношению к восприимчивой линии) и нескольких 
однонуклеотидных полиморфизмов (SNP). Этот разработанный маркер может быть 
востребован селекционерами для создания сортов капусты, устойчивых к расам 
черной гнили Xcc 6 и 7 [74].

Заключение

Основная цель селекции капусты — создание конкурентноспособных новых 
и улучшение уже существующих сортов с повышенной, стабильной продуктив-
ностью, быстрым созреванием, однородностью и улучшенным потребительским 
качеством (вкуса, внешнего вида, адекватного размера, формы и плотности коча-
нов, высоким содержанием питательных веществ и определенным химическим 
составом, способностью к хранению). При этом качественные признаки имеют 
относительно высокое значение в селекции белокочанной капусты, которая также 
должна предусматривать разработку биотически и абиотически устойчивых сортов/
гибридов в меняющихся климатических условиях.
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Обзор опубликованной литературы по маркерам хозяйственно ценных призна-
ков показал, что большая часть исследований посвящена изучению устойчивости 
к патогенам, морфологическим показателям и растрескиванию кочана. Следует 
особо выделить большую важность выведения новых линий и сортов, устойчивых 
одновременно к разным заболеваниям, что не только позволит преодолеть про-
блему множественного заражения, но и поможет снизить воздействие остатков 
пестицидов на продукты питания и окружающую среду. В литературе выявлено 
множество исследований генов, участвующих в холодовой адаптации капусты 
белокочанной, что связано с ее широким распространением в различных климати-
ческих зонах. Также выявлены ассоциации молекулярных маркеров с признаком 
времени перехода к цветению. В то же время, доля маркеров для генетической 
идентификации сортов капусты кочанной различных групп спелости оказалась 
очень незначительна, хотя селекция на наличие вариаций ранних, средних и позд-
них сортов капусты для максимального использования доступного вегетационного 
периода и посевных площадей очень востребована. Поэтому создание сортов, 
гибридов и линий, устойчивых к биотическим и абиотическим стрессам, богатых 
нутрацевтиками, с потенциальной возможностью получения однородного по зре-
лости и признакам стабильного урожая — приоритетная цель селекции капусты. 
При этом нужно учитывать, что получение капусты, обладающей одновременно 
повышенной урожайностью, питательной ценностью и улучшенным качеством 
с точки зрения потребительского спроса, представляет собой серьезную задачу 
для селекционеров.

Среди всего разнообразия выявленных в литературе маркеров, исполь-
зуемых в селекции капусты белокочанной, оказалось лишь относительно 
незначительное присутствие KASP маркеров, имеющих высокий потенциал 
и приобретающих в последнее время все большее значение в связи со своей 
экспрессностью и экономичностью. Поэтому крайне важно в полной мере 
использовать возможности современных биотехнологических методов для 
улучшения генетических признаков капусты белокочанной, среди которых 
использование молекулярных маркеров представляет собой полезный ресурс 
для повышения эффективности селекции. Это открывает возможности для 
ускорения селекционной практики за счет использования маркеров в фоновом 
отборе при селекции с их помощью. Такой подход будет способствовать созда-
нию совершенно новых высокоурожайных сортов, отличающихся повышенной 
и комплексной устойчивостью к заболеваниям и неблагоприятным факторам 
возделывания, способных к вызреванию больших кочанов с отличным потреби-
тельским и технологическим качеством. Мы ожидаем, что в дальнейшем будут 
также предприняты усилия по выведению новых сортов капусты не только ради 
ее кулинарных свой ств или лучшей приспособленностью к условиям выращи-
вания и управления, но и с терапевтическими целями. Новые задачи селекции 
капусты будут побуждать интегрировать последние инновации в биологии 
и генетике для улучшения урожая.
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