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Аннотация. Актуальность и цели. Грибы рода Fusarium являются представителями 
биологически неоднородной группы, в состав которой входят сапрофиты и факуль-
тативные паразиты. Традиционные морфологические методы идентификации  
представителей данного рода часто недостаточно надежны из-за вариабельности 
признаков и сложности комплекса видов Fusarium solani. Материалы и методы. 
Рассмотрены современные молекулярно-генетические методы, основанные на ана-
лизе последовательностей таких маркеров, как ITS, TEF-1α, RPB2, β-тубулин, NIR, 
PHO и гена SIX, которые существенно повысили точность диагностики, позволив 
различать близкородственные виды, расы и специализированные формы. В послед-
нее время особое внимание уделяется преимуществам мультилокусного подхода,  
который признан «золотым стандартом» для идентификации и таксономического 
анализа представителей Fusarium solani. Также рассмотрены возможности и ограни-
чения применения секвенирования нового поколения (NGS), включая WGS, tNGS  
и mNGS, для комплексного геномного анализа и диагностики патогенов. Результаты 
и выводы. Отмечается, что интеграция фенотипических и молекулярных данных,  
а также развитие геномных технологий открывают отличные перспективы для стан-
дартизации и повышения точности идентификации Fusarium solani на видовом  
и внутривидовом уровнях. 
Ключевые слова: Fusarium solani, идентификация, секвенирование, ITS, TEF-1α, RPB2, 
β-тубулин, NIR, PHO, SIX 
Для цитирования: Раджапов Ф. С., Салахутдинов И. Б., Камбурова В. С., Латыпова Э. А., 
Буриев З. Т. Современные исследования молекулярной идентификации Fusarium 
solani // Известия высших учебных заведений. Поволжский регион. Естественные 
науки. 2025. № 2. С. 3–16. doi: 10.21685/2307-9150-2025-2-1 

 

 
1 © Раджапов Ф. С., Салахутдинов И. Б., Камбурова В. С., Латыпова Э. А., Буриев З. Т., 2025. Контент доступен 
по лицензии Creative Commons Attribution 4.0 License / This work is licensed under a Creative Commons Attrib-
ution 4.0 License. 



Известия высших учебных заведений. Поволжский регион. Естественные науки. 2025. № 2 

 4

Modern research on molecular identification of Fusarium solani 
F.S. Rajapov1, I.B. Salakhutdinov2, V.S. Kamburova3, E.A. Latypova4, Z.T. Buriev5  

1,2,3,5Center of genomics and bioinformatics Academy of Sciences  
of the Republic of Uzbekistan, Tashkent region, Uzbekistan 

4Penza State Agrarian University, Penza, Russia 
1farhod.radjapov@yandex.ru, 2ilkhom.salakhutdinov@genomics.uz,  

3venera_k75@mail.ru, 4latypova.e.a@pgau.ru, 5zburiev@genomics.uz 
 

Abstract. Background. Fungi of the genus Fusarium are representatives of a biologically 
heterogeneous group, which includes saprophytes and facultative parasites. Traditional mor-
phological methods for identifying representatives of this genus are often not reliable enough 
due to the variability of features and the complexity of the Fusarium solani species complex. 
Materials and methods. The review analyzes modern molecular genetic methods based  
on the analysis of sequences of markers such as ITS, TEF-1α, RPB2, β-tubulin, NIR, PHO 
and the SIX gene, which have significantly increased the accuracy of diagnosis, making  
it possible to distinguish closely related species, races and specialized forms. Recently, spe-
cial attention has been paid to the advantages of the multilocus approach, which is recognized 
as the “gold standard” for the identification and taxonomic analysis of Fusarium solani rep-
resentatives. This research also examines the potential and limitations of next-generation se-
quencing (NGS), including WGS, tNGS, and mNGS, for comprehensive genomic analysis 
and diagnostics of pathogens. Results and conclusions. It is noted that the integration of phe-
notypic and molecular data, as well as the development of genomic technologies, open up 
new prospects for standardization and increased accuracy of Fusarium solani identification 
at the species and intraspecific levels. 
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NIR, PHO, SIX 
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Введение 
Традиционная идентификация грибов рода Fusarium основывалась  

на морфологических признаках (форма и размер конидий, колониальные ха-
рактеристики), однако эти признаки могут быть нестабильными и приводить  
к ошибочной идентификации [1–4]. Молекулярно-генетические методы, осно-
ванные на анализе последовательностей ДНК, значительно повысили точность 
и надежность идентификации [5–7]. 

Точная идентификация F. solani на молекулярном уровне имеет решающее 
значение для эффективной диагностики заболеваний, проведения эпидемиоло-
гических исследований и разработки устойчивых сортов сельскохозяйствен-
ных культур [8]. Более того, внутривидовая дифференциация, позволяющая 
различать расы и формы, специализированные к определенным хозяевам, 
необходима для понимания тонкостей взаимодействия патогена и растения  
и разработки целевых стратегий управления заболеваниями. Таким образом, 
современные исследования сосредоточены на разработке и совершенствова-
нии молекулярных методов, способных обеспечить надежную идентификацию 
F. solani на различных таксономических уровнях. 
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Гены, используемые в настоящее время  
для молекулярной идентификации Fusarium solani 

Внутренний транскрибируемый спейсер (ITS) рибосомальной ДНК 
(rDNA) – ITS-регион рибосомальной ДНК является одним из наиболее широко 
используемых и признанных молекулярных маркеров в микологии, включая 
идентификацию грибов рода Fusarium. ITS-регион эффективно используется 
для идентификации Fusarium на уровне рода, а зачастую и вида, включая 
F. solani. Например, в исследовании клинических и экологических изолятов 
Fusarium секвенирование ITS оказалось достаточным для идентификации 
F. oxysporum и F. solani [9]. Изменчивость последовательностей ITS часто поз-
воляет различать близкородственные виды, что делает его ценным инструмен-
том для первоначальной идентификации. Несмотря на широкое применение, 
ITS имеет свои ограничения, особенно в отношении комплекса видов 
Fusarium solani (F. solani species complex, FSSC). Внутри этого комплекса ITS 
может не обладать достаточной разрешающей способностью для дифференциа-
ции близкородственных видов из-за недостаточных "barcode gaps" [10]. Кроме 
того, внутригеномная вариация ITS, когда в геноме одного организма присут-
ствуют незначительно различающиеся копии ITS-региона, может приводить  
к неоднозначным результатам секвенирования и затруднять идентификацию 
[11]. Таким образом, для окончательной идентификации видов внутри FSSC, 
особенно при работе с криптическими видами или тесно связанными таксо-
нами, использование только ITS может быть недостаточным, что требует при-
менения дополнительных, более специфичных маркеров. 

Ген трансляционного фактора элонгации 1-альфа (TEF-1α), кодирую-
щий трансляционный фактор элонгации 1α, стал важнейшим молекулярным 
маркером в филогенетике и идентификации грибов [12], часто обеспечивая бо-
лее высокое разрешение, чем ITS, особенно внутри рода Fusarium и комплекса 
FSSC [13]. Например, ген TEF-1α использовался для идентификации изолятов 
Fusarium из винограда в Турции [14] и для характеристики видов Fusarium, свя-
занных с корневой гнилью фасоли в Уганде [15]. Узбекским ученым удалось 
идентифицировать три расы изолятов Fusarium oxysporum f.sp. vasinfectum  
на основе филогенетического анализа с использованием последовательности 
гена TEF1-α [16]. TEF-1α часто демонстрирует более медленную скорость эво-
люции по сравнению с ITS, что позволяет получать более стабильные филоге-
нетические данные и лучшее разрешение для близкородственных видов. Его 
последовательности обычно достаточно различаются между близкородствен-
ными таксонами, чтобы дифференцировать виды [17, 18]. Также существуют 
специализированные базы данных [19, 20], такие как FUSARIUM-ID v. 3.0  
[21, 22], которые в основном используют последовательности TEF-1α для точ-
ной идентификации и таксономической классификации внутри рода Fusarium, 
включая FSSC [23].  

Ген второй субъединицы РНК-полимеразы II (RPB2) является еще одним 
ценным белок-кодирующим маркером, используемым в сочетании с ITS  
и TEF-1α для надежного филогенетического анализа и идентификации видов 
внутри Fusarium, включая FSSC [9, 23, 24]. Например, RPB2 использовался 
вместе с TEF-1α для точной идентификации видов внутри FSSC в изолятах, 
выделенных из клубней картофеля [25]. RPB2 предоставляет независимый фи-
логенетический сигнал, который может дополнять информацию, полученную  
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из ITS и TEF-1α, что приводит к более надежным таксономическим заключе-
ниям [26]. Последовательности RPB2 используются для филогенетического 
анализа с использованием различных генетических маркеров, поскольку со-
держат достаточное количество информативных сайтов для различения близ-
кородственных видов [23, 26]. В филогенетических работах RPB2 часто при-
меняется для идентификации новых или ранее не выявленных видов, а также 
для уточнения их эволюционных связей. Ген RPB2 рекомендуется использо-
вать как один из генетических маркеров при филогенетическом анализе  
для молекулярной диагностики и таксономического исследования грибов, осо-
бенно в случаях, когда маркеры ITS и TEF1α не обеспечивают достаточно  
точную межвидовую и межрасовую идентификацию [23, 26]. Использование 
данного гена позволит эффективно решать задачи идентификации и классифи-
кации, особенно внутри сложных таксономических комплексов, таких как 
Fusarium.  

Ген β-тубулина (β-tub) является одним из важных молекулярных марке-
ров, используемых для идентификации и филогенетического анализа грибов 
рода Fusarium [27, 28]. Он кодирует структурный белок, входящий в состав 
микротрубочек, и обладает достаточным уровнем полиморфизма, что позво-
ляет различать многие виды внутри рода. Ранние исследования также выявили 
мутации в гене β-тубулина, связанные с устойчивостью к фунгицидам (например, 
беномилу), что дополнительно подчеркивает важность этого гена для изучения 
биологии и патогенности грибов [29]. Однако β-тубулин не всегда способен раз-
личать все близкородственные виды – например, F. armeniacum и F. acuminatum 
или F. sporotrichioides и F. langsethiae остаются неразличимыми при использо-
вании только этого маркера [30]. В работе Носратабади и соавторов (2018) 
была продемонстрирована эффективность PCR-RFLP анализа гена β-тубулина 
для дифференциации 107 штаммов Fusarium из различных источников, что 
подтверждает его практическую значимость в диагностике. 

Ген нитрит редуктазы (NIR) кодирует фермент, участвующий в мета-
болизме азота, в частности, в восстановлении нитратов. Этот ген является от-
носительно консервативным, но при этом обладает достаточной вариабельно-
стью, позволяющий проводить идентификацию между различными видами  
и даже штаммами Fusarium, что делает его полезным для филогенетического 
анализа и видовой идентификации. Однако использование гена NIR для моле-
кулярной идентификации и филогенетики Fusarium в научной литературе 
встречается крайне редко и не является общепринятым. Ген нитрит редуктазы 
(NIR) у Fusarium является важным для физиологии гриба, но в настоящее время 
не применяется как основной молекулярный маркер для идентификации или 
филогенетики этого рода. 

Ген фосфат пермеазы (или фосфатный транспортер) (PHO) является 
однокопийным геном, используемым для молекулярной идентификации и так-
сономического анализа патогенов рода Fusarium, в частности Fusarium 
oxysporum f. sp. vasinfectum. Его использование основано на тех же свойствах, 
что и у гена нитрит редуктазы (NIR): он должен обладать достаточной вариа-
бельностью для различения видов, но быть достаточно консервативным  
для успешной амплификации. Последовательности гена PHO демонстрируют 
высокий уровень полиморфизма (SNP) между разными видами Fusarium. Это 
позволяет использовать его для создания специфичных для видов праймеров  
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и дифференциации даже близкородственных видов, которые трудно различить 
по морфологическим признакам [31]. На основе нуклеотидных последователь-
ностей гена PHO разработаны специфические праймеры, которые позволяют 
идентифицировать различные расы Fusarium oxysporum f.sp. vasinfectum, в том 
числе расы 3 и 8, с помощью аллель-специфической ПЦР (ASPCR) [32]. Ген 
фосфат пермеазы (PHO) является перспективным и эффективным молекуляр-
ным маркером для идентификации и таксономического анализа Fusarium 
solani. Его применение в комбинации с другими однокопийными (уникаль-
ными) генами (β-tub, TEF-1αи др.) позволяет повысить точность определения 
видов и рас, что важно для фитопатологического мониторинга и разработки 
стратегий борьбы с патогенами. 

Гены SIX (Secreted in xylem) определяют вариации в специфичности  
к хозяевам между специализированными формами и расами, что делает их 
маркерами для диагностики и изучения эволюции патогена [33]. В комплексе 
видов Fusarium solani гены SIX менее изучены, однако геномные исследова-
ния показывают наличие аналогичных хромосом патогенов с генами, связан-
ными с вирулентностью и адаптацией к хозяевам. Гены SIX являются ключе-
выми эффекторными генами, определяющие патогенность и адаптацию 
Fusarium (особенно F. oxysporum) и важными объектами для исследований  
и практического применения в фитопатологии. Ученые Центра геномики  
и биоинформатики Академии наук Республики Узбекистан совместно с зару-
бежными специалистами провели исследования по идентификации патогенов 
рода Fusarium с различными генами, включая гены SIX [34]. 

Мультилокусный подход с использованием комбинаций вышеперечис-
ленных генов считается «золотым стандартом» для точной идентификации  
и описания новых видов внутри комплекса Fusarium. Однонуклеотидные за-
мены в этих генах делают их особенно полезными для различения близкород-
ственных видов. Комбинация этих маркеров в рамках мультилокусного ана-
лиза, который позволяет выбрать таксон- и/или штамм-специфичные баркоды 
второго порядка, значительно повышает точность и надежность молекулярной 
идентификации рода Fusarium и, в частности, внутривидовых представителей 
Fusarium solani, что имеет большое значение для сельского хозяйства, фитопа-
тологии и микологии.  

Молекулярная идентификация рас. В классификации внутри комплекса 
видов Fusarium solani представители комплекса сначала объединяются  
в специализированные формы (formae speciales) на основе их специфичности 
к хозяину, а затем подразделяются на расы на основе их способности заражать 
определенные сорта или преодолевать конкретные гены устойчивости внутри 
вида-хозяина [35]. Fusarium solani классифицируется на 12 специализированных 
форм и две расы, различающиеся по специфичности к хозяину и филогенети-
ческим различиям [36–38]. Различные formae speciales F. solani демонстри-
руют разные диапазоны хозяев, в то время как расы внутри специализирован-
ных форм могут отличаться по своей вирулентности на различных сортах 
одного и того же хозяина. Применение мультилокусного секвенирования 
(MLST) с использованием нескольких генных областей, таких как EF-1α, RPB2 
и ITS [39–43], для анализа генетического разнообразия и идентификации гап-
лотипов, коррелирующих с определенными расами или профилями патогенно-
сти внутри FSSC [8], обеспечит повышенную точность и разрешение для иден-
тификации видов и рас.  
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С появлением технологий секвенирования нового поколения (NGS) от-
крылись новые возможности и перспективы в области молекулярной иденти-
фикации. Данная технология является превосходным инструментом для лабо-
раторной практики, включая диагностику патогенов [44–47]. В настоящее 
время в передовых лабораториях применяются три основных подхода  
к использованию NGS [48]: полногеномное секвенирование (WGS) – секвени-
рование всего генома организма [49], таргетное секвенирование (tNGS) –  
секвенирование только определенных, выбранных участков генома [50],  
метагеномное секвенирование (mNGS) – секвенирование всей ДНК/РНК, вы-
деленной из образца субстрата, для идентификации всех организмов (включая 
грибы) [51]. 

Полногеномное секвенирование Fusarium solani позволило выявить 
ключевые особенности его генома, связанные с адаптацией, патогенностью  
и эволюцией. Секвенирование нового поколения (NGS) позволяет проводить 
геномный анализ, выявлять новые маркеры и проводить культуронезависимое 
обнаружение [52]. Передовые технологии секвенирования открывают широ-
кие возможности для понимания генетического разнообразия и эволюционной 
истории живых организмов и, в частности, FSSC. Единственным ограничива-
ющим фактором может послужить высокая стоимость оборудования и реаген-
тов. А также могут возникнуть трудности с доступностью достаточного объ-
ема референсных данных для редких или малоизученных образцов патогенов. 

Заключение 

Несмотря на значительный прогресс, идентификация F. solani остается 
сложной задачей из-за таксономической сложности комплекса, необходимо-
сти стандартизированных протоколов и курируемых баз данных. Интеграция 
фенотипических и молекулярных данных, а также применение новых геном-
ных технологий, таких как NGS и метагеномики, открывают перспективы  
для дальнейшего совершенствования методов идентификации Fusarium solani 
на уровне видов, рас и штаммов. При этом необходимо отметить, что молеку-
лярно-генетические методы дополняют классические микробиологические иссле-
дования, существенно расширяя арсенал аналитических возможностей ученых. 
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