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FUSARIUM SOLANI MOLEKULYAR IDENTIFIKATSIYASINING

ZAMONAVIY TADQIQOT USULLARI

Annotatsiya:  An’anaviy  morfologik  usullar  Fusarium  species  complex

vakillarining  o‘zgaruvchanligi  va  murakkab  tuzilishi  tufayli  yetarli  darajada

ishonchli (informativ) emas. ITS, TEF-1α, RPB2, β-tubulin, NIR, PHO va SIX kabi

molekulyar markerlar ketma-ketligini tahlil qilishga asoslangan molekulyar-genetik

usullar yaqin turlar, rasalar va maxsus shakllar (formae speciales) larni farqlash

imkonini  berib,  tashxislash  aniqligini  sezilarli  darajada  oshirdi.  So‘nggi  yillarda

F.solani vakillarini identifikatsiyalash va taksonomik tahlil qilishda “oltin standart”

sifatida e’tirof etilayotgan multilokusli yondashuvning afzalliklariga alohida e’tibor

qaratilmoqda.  Shuningdek,  ushbu  maqolada  patogenlar  genomini  kompleks  tahlil

mailto:zburiev@genomics.uz
mailto:t.dinara@mail.ru
mailto:d.usmonov@genomics.uz
mailto:kamburova.v@genomics.uz
mailto:silkhom@mail.ru
mailto:farhod.radjapov@yandex.ru


qilish va tashxislash uchun yangi avlod sekvenirlash tizimlari (NGS), shu jumladan

WGS, tNGS va mNGSni qo‘llash imkoniyatlari va ular bilan bog’liq qiyinchiliklar

ko‘rib chiqilgan. 

Kalit so’zlar: Fusarium solani, FSSC, identifikasiya, sekvenirlash, ITS, TEF-

1α, RPB2, β-tubulin, NIR, PHO, SIX. 
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СОВРЕМЕННЫЕ МЕТОДЫ МОЛЕКУЛЯРНОЙ ИДЕНТИФИКАЦИИ

FUSARIUM SOLANI

Аннотация: Традиционные  морфологические  методы  недостаточно

информативны  из-за  изменчивости  и  сложной  структуры  представителей

Fusarium species complex.  Молекулярно-генетические методы, основанные на

анализе  последовательностей  однокопийных  генов,  таких  как  ITS,  TEF-1α,

RPB2, β-тубулин, NIR, PHO и SIX, позволили дифференцировать близкие виды,
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расы  и  специализированные  формы  (formae  speciales),  что  значительно

повысило точность диагностики. В последние годы особое внимание уделяется

преимуществам  мультилокусного  подхода,  который  признан  "золотым

стандартом"  для  идентификации  и  таксономического  анализа

представителей  F.  solani.  Также  в  данной  статье  рассматриваются

возможности  и  связанные  с  ними  трудности  применения  систем

секвенирования  нового  поколения  (NGS),  включая  WGS,  tNGS  и  mNGS,  для

комплексного анализа и диагностики генома патогенов.

Ключевые слова: Fusarium solani, FSSC, идентификация,  секвенирование, ITS,

TEF-1α, RPB2, β-tubulin, NIR, PHO, SIX.
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Abstract:  Traditional morphological  methods are insufficiently informative due to

the  variability  and  complex  structure  of  representatives  of  the  Fusarium species

complex.  Molecular  genetic  methods  based  on  the  analysis  of  single-copy  gene

sequences—such  as  ITS,  TEF-1α,  RPB2,  β-tubulin,  NIR,  PHO,  and  SIX—have

enabled the differentiation of closely related species, races, and specialized forms

(formae  speciales),  significantly  improving  diagnostic  accuracy.  In  recent  years,

particular attention has been given to the advantages of the multilocus approach,

which  is  recognized  as  the  "gold  standard"  for  the  identification  and  taxonomic

analysis  of  F.  solani.  This  article  also  discusses  the  potential  of  next-generation

sequencing  (NGS)  technologies — such  as  WGS,  tNGS,  and  mNGS — for

comprehensive pathogen genomes analysis and diagnostics, as well as the associated

challenges. 

Keywords:  Fusarium solani, FSSC,  identification,  sequencing, ITS, TEF-1α, RPB2,

β-tubulin, NIR, PHO, SIX.

KIRISH

Fusarium avlodi zamburug‘larining  an’anaviy  identifikatsiyasi  morfologik

belgilarga  (konidiyalarning shakli  va  o‘lchami,  kolonial  xususiyatlari)  asoslangan,

ammo bu belgilar beqaror bo‘lishi va noto‘g‘ri identifikatsiyaga olib kelishi mumkin.

DNK  ketma-ketliklarini  tahlil  qilishga  asoslangan  molekulyar-genetik  usullar

identifikatsiyaning aniqligi va ishonchliligini sezilarli darajada oshirdi.

F. solani  ni molekulyar darajada aniq identifikatsiya qilish orqali kasallikga

samarali  tashxis  qo‘yish,  epidemiologik  tadqiqotlar  o‘tkazish  va  qishloq  xo‘jaligi

uchun chidamli navlarini ishlab chiqish muhim ahamiyatga ega [8]. Bundan tashqari,

patogen  va  oʻsimlik  oʻrtasidagi  oʻzaro  taʼsirning  nozik  jihatlarini  tushunish  va

kasallikni  nazorat  ostida  ushlab  turishda  maqsadli  strategiyalarini  ishlab  chiqish

uchun,  muayyan  xo‘jayin  o’simlikka  ixtisoslashgan  rasa  va  formalarni  farqlashga

imkon  beruvchi  ichki  tur  differensiasiyasi  zarurdir.  Shu  maqsadda,  zamonaviy

tadqiqotlar  F.  solani  ni  turli  taksonomik darajalarda  ishonchli  identifikasiyalashni

ta’minlay oladigan molekulyar usullarni takomillashtirishga qaratilgan. 



Bugungi  kunda  Fusarium  ni  molekulyar  identifikatsiya  qilishda

foydalaniladigan genlar:

Ribosomal DNK (rDNA) ning transkribsiya qilinadigan ichki speyseri (ITS).-

Ribosomal  DNK ning ITS -regioni  mikologiyada,  shu jumladan  Fusarium avlodi

zamburug‘larini  aniqlashda  eng  keng  qo‘llaniladigan  va  tan  olingan  molekulyar

markerlardan  biri hisoblanadi. Ushbu  ITS regioni Fusarium avlodining  ko‘pgina

turlari,  shu  jumladan  F.  solani  darajasida  identifikatsiya  qilishda  samarali

qo‘llaniladi. Masalan,  Fusarium ning klinik va ekologik izolyatlarini o‘rganishda F.

oxysporum va  F. solani  ni aniqlash uchun ITS ketma-ketligi yetarli bo‘ldi [1]. ITS

ketma-ketliklarining  o‘zgaruvchanligi  ko‘pincha  yaqin  turlarni  farqlash  imkonini

beradi,  bu  esa  uni  birlamchi  identifikatsiya  uchun  samarali  vositaga  aylantiradi.

Ushbu  praymerlarning  keng  qo‘llanilishiga  qaramay,  Fusarium  species  complex

(FSSC)  vakillarini  aniqlashda  o‘ziga  xos  ba’zi  kamchiliklarga ham  egadir.  Ushbu

kompleks  doirasida  ITS tor  yoki  butunlay  mavjud bo‘lmagan "barcode gaps"  [2]

tufayli  yaqin turlarni  farqlash uchun yetarli  darajada aniqlik  ko’rsatkichlariga ega

bo‘lmasligi  mumkin. Bundan tashqari,  ITS ning genomdagi  ichki  variatsiyasi,  bir

organizm genomida ITS regionining bir nechta bir-biridan farq qiladigan nusxalari

mavjud bo‘lganda, sekvenirlashning noaniq natijalariga olib kelishi va identifikatsiya

jarayonini qiyinlashtirishi mumkin [2]. Shunday qilib, FSSC ichidagi turlarni yakuniy

identifikatsiya qilish uchun, ayniqsa, kriptik turlar (egizak turlar) yoki bir-biri bilan

chambarchas  bog‘liq  bo‘lgan  taksonlar  bilan  ishlashda va  ularni  identifikasiya

qilishda, faqat ITS dan foydalanish yetarli bo‘lmasligi mumkin, bu esa qo‘shimcha,

aniqroq ishlovchi molekulyar markerlarni qo‘llashni talab etadi.

Elongatsiyaning  translyatsion  faktori  geni  1  alfa  (TEF-1α)  -  1α

elongatsiyasining  translyatsion  faktorini  kodlovchi  TEF-1α  geni  zamburug‘larni

filogenetikasi va identifikasiyasida muhim molekulyar markerga hisoblanib, ITS ga

qaraganda  yuqori  aniqlikni  ta’minlaydi,  shu  jumladan  Fusarium avlodi  va  FSSC

kompleksi doirasida ham [3]. Masalan, TEF-1α genidan Turkiyada tok o’simligidan

ajratib olingan  Fusarium izolyatlarini  identifikasiyalashda [4] va Ugandada loviya

o’simligida  ildiz  chirishi  kasalligi  bilan  bog‘liq  Fusarium turlarini  tavsiflashda



foydalanilgan [5]. Yurtimiz olimlari TEF1-α genining ketma-ketligidan foydalangan

holda filogenetik tahlil qilish asosida FOV izolyatlarining uchta rasasi identifikasiya

qilishga  muvaffaq  bo’lishdi  [25]. ITS  ga  nisbatan  TEF-1α  genining  evolyutsiya

tezligi  (o’zgarish  dinamikasi)  sekinroq  bo‘lib,  bu  yaqin  qarindosh  turlar  uchun

barqaror  filogenetik  signallar  va  yaxshiroq  aniqlikni  ta’minlaydi. Uning  ketma-

ketliklari odatda yaqin qarindosh taksonlar o‘rtasida turlarni farqlash uchun yetarli

darajada  tafovut  beradi  [6,  7].  Shuningdek,  FUSARIUM-ID kabi  ixtisoslashgan

ma'lumotlar bazalari  mavjud bo‘lib, ular asosan  Fusarium avlodiga,  shu jumladan

FSSC ichidagi  turlarni  aniq  identifikatsiya  qilish  va  taksonomik  tasniflash  uchun

TEF-1α ketma-ketliklaridan foydalanadi [8, 23]. 

RNK polimeraza II ning ikkinchi subbirlik geni (RPB2) –  ushbe gen ITS va

TEF-1α  bilan  birgalikda  Fusarium avlodi,  jumladan  FSSC  kompleksi  tarkibidagi

turlarni ishonchli filogenetik tahlil va identifikatsiya qilish uchun ishlatiladigan yana

bir qimmatli oqsil-kodlovchi marker hisoblanadi. Masalan, RPB2 geni TEF-1α bilan

birgalikda  kartoshka  tugunaklaridan  ajratib  olingan  FSSC  tarkibidagi  izolyatlar

turlarni aniq identifikatsiya qilish uchun qo‘llangan [10]. RPB2 mustaqil filogenetik

ma’lumot  (signal)  ni  taqdim  etadi,  ITS  va  TEF-1α  orqali  olingan  ma'lumotlarni

to‘ldiradi  hamda taksonomik xulosalarning ishonchlilik darajasini  oshiradi  [7].  Bu

xususiyat, ayniqsa  Fusarium kabi murakkab turlar guruhlarida (masalan, FSSC) tur

darajasidagi  farqlarni  aniqlashda  muhim ahamiyat  kasb  etadi  [24].  RPB2  ketma-

ketliklari  yaqin  turlarni  farqlash  uchun  yetarli  miqdorda  informativ  saytlarni  o‘z

ichiga  olib,  multilokusli  filogenetik  tahlil  uchun qo‘llaniladi  [9,  11].   Filogenetik

tadqiqotlarda  RPB2  ko‘p  hollarda  yangi  yoki  avval  aniqlanmagan  turlarni

identifikatsiya  qilish  hamda  ularning  evolyutsion  bog‘liqliklarini  aniqlashda  keng

foydalaniladi.  RPB2  genini  zamburug‘larning  molekulyar  diagnostikasi  va

taksonomik tadqiqotlari uchun multilokus yondashuvining bir qismi sifatida, ayniqsa

ITS va  TEF1α markerlari  yetarli  darajada  aniqlik  ko’rsatkichlarini  ta’minlamagan

hollarda qo‘llash tavsiya etiladi [9, 11]. Ushbu gendan foydalanish identifikatsiya va

tasniflash muammolarini,  shu jumladan Fusarium kabi  murakkab taksonlar  ichida

ham samarali hal qilish imkonini beradi. 



Beta-tubulin  geni (β-tub) –  Fusarium avlodiga  mansub  zamburug‘larni

identifikatsiyalash va filogenetik tahlil  qilishda qo‘llaniladigan muhim molekulyar

markerlardan  biri  hisoblanadi.  U  mikronaychalar  tarkibiga  kiruvchi  strukturaviy

oqsilini  kodlaydi  va  yetarli  darajada  polimorfizmga  ega  bo‘lib,  Fusarium avlodi

vakillarining  ko‘pgina  turlarni  farqlash  imkonini  beradi.  Dastlabki  tadqiqotlar,  β-

tubulin  genida  fungitsidlarga  (masalan,  benomilga)  chidamlilik  bilan  bog‘liq

mutatsiyalarni aniqladi, bu esa ushbu genning zamburug‘ biologiyasi va patogenligini

o‘rganishdagi  ahamiyatini  yanada  oshiradi  [12].  Biroq,  β-tubulin  har  doim  ham

barcha yaqin turlarni farqlay olmaydi - masalan,  F. armeniacum va  F. acuminatum

yoki  F.  sporotrichioides va  F.  langsethiae faqat  ushbu  markerdan foydalanganda

farqlanmaydi [13]. Nosratabadi et al. (2018) tadqiqotlarida turli manbalardan olingan

107 ta  Fusarium shtammlarini farqlash uchun β-tubulin genining PCR-RFLP tahlili

samaradorligi  ko‘rsatilgan,  bu  esa  uning  tashxislash  tajribalaridagi  amaliy

ahamiyatini yana bir bor tasdiqlaydi.

Nitrit  reduktaza  (NIR)  geni –  azot  metabolizmida,  xususan,  nitratlarning

qaytarilishida ishtirok etadigan fermentni kodlaydi. Ushbu gen nisbatan konservativ

bo‘lib,  shu  bilan  birga  turli  xil  turlar  va  hatto  Fusarium shtammlari  o‘rtasida

yetarlicha o‘zgaruvchanlikka ega hisoblanadi, bu esa uni filogenetik tahlil va turlarni

identifikasiyalash  uchun  qulay  usul  sifatida  namoyon  etadi.  Biroq,  ilmiy

adabiyotlarda  Fusarium molekulyar  identifikatsiyasi  va  filogenetikasi  uchun  NIR

genidan foydalanish juda kam uchraydi va keng qabul qilinmagan usul hisoblanadi.

Fusarium zamburug’ avlodi fiziologiyasi  uchun NIR geni muhim sanaladi,  ammo

bugungi  kunda  ushbu  turni  aniqlash  yoki  filogenetikasi  uchun  asosiy  molekulyar

marker  sifatida  qo‘llanilmaydi.  Bu  maqsadlar  uchun  samaradorligi  tadqiqotlar

davomida isbotlangan va ilmiy tajribalarda keng qo‘llanilayotgan TEF1α, RPB2 va β-

tubulin genlaridan foydalangan maqsadga muvofiq hisoblanadi.   

Fosfat permeaza (yoki fosfat  transportyori) geni (PHO) –  Fusarium avlodi

patogenlarini,  xususan,  Fusarium  oxysporum f.sp.  vasinfectum ni  molekulyar

identifikatsiya qilish va taksonomik tahlil qilish uchun foydalaniladigan bir nusxali

genlardan  biridir.  Undan  foydalanilish  mexanizmlari  NIR  geni  bilan  bir  xil



tamoyillarga asoslangan: u turlarni farqlash uchun yetarlicha o‘zgaruvchanlikka ega

bo‘lishi kerak, ammo ketma-ketliklarni muvaffaqiyatli amplifikatsiya (ko’paytirish)

qilish va ularni tartibga solish uchun yetarli darajada konservativ bo‘lishi kerak. PHO

genining ketma-ketligi Fusarium ning har xil turlari o‘rtasida polimorfizm (nukleotid

almashinuvi)  ning yuqori  ko’rsatkichlarini  namoyon etadi.  Bu esa undan spetsifik

praymerlarni  ishlab  chiqish  va  morfologik  belgilar  bo‘yicha  ajratish  murakkab

bo‘lgan yaqin turlarni ham identifikasiyalash uchun foydalanish imkonini beradi [14].

PHO  genining  nukleotid  ketma-ketliklari  asosida  Fusarium  oxysporum f.sp.

vasinfectum ning turli rasalarini, shu jumladan 3 va 8 rasalarini allel-spetsifik PZR

(ASPCR)  yordamida  identifikatsiya  qilish  imkonini  beruvchi  maxsus  praymerlar

ishlab  chiqilgan  [15].  PHO  geni  Fusarium  ni  identifikatsiya  qilish  hamda  uning

taksonomik tahlillari uchun istiqbolli va samarali molekulyar marker hisoblanadi. Uni

boshqa  bir  nusxali  genlar  bilan  kombinatsiyada  qo‘llash  tur  va  rasalarni

identifikatsiyalash  aniqligini  oshirish  imkonini  beradi,  bu  esa  fitopatologik

monitoring  va  patogenlarga  qarshi  kurash  strategiyasini  ishlab  chiqish  uchun

muhimdir omil sanaladi.

SIX genlari (Secreted  In  Xylem) –  patogenlikning  muhim omillari  bo‘lib,

formae speciales va rasalar o‘rtasida xo‘jayin o’simliklarga nisbatan spetsifiklikdagi

farqlarni belgilaydi, bu esa ularni patogen diagnostikasi va evolyutsiyasini o‘rganish

uchun informativ markerlarga aylantiradi [16]. Fusarium species complex (FSSC) da

SIX genlari  nisbatan  kamroq o‘rganilgan, ammo genom tadqiqotlari  virulentlik va

xo‘jayin o’simliklarga  moslashish  bilan  bog‘liq  genlar  bilan  o‘xshash  patogen

xromosomalari mavjudligini ko‘rsatadi. SIX genlari dinamik patogen xromosomalar

orqali Fusarium, ayniqsa F. oxysporum ning patogenligi va moslashuvini belgilovchi

asosiy effektor oqsillar bo‘lib, fitopatologiyada tadqiqotlar va amaliy qo‘llash uchun

muhim obyekt hisoblanadi. O’zR FA Genomika va bioinformatika markazi olimlari

horijiy mutaxasislar bilan hamkorlikda Fusarium avlodi patogenlarining turli genlar,

shu jumladan SIX genlari bilan ham identifikasiya qilish tajribalarini olib borishdi

[26].



Yuqorida  sanab  o‘tilgan  genlar  kombinatsiyasidan  foydalangan  holda

multilokusli  yondashuv  Fusarium kompleksi  ichidagi  yangi  turlarni  aniq

identifikatsiya qilish va tavsiflash uchun “oltin standart” hisoblanadi. Bu genlarning

polimorfizmi ularni bir-biriga yaqin turlarni farqlashda qulaylik yaratadi. Multilokusli

yondashuv  doirasida  ushbu  markerlarning  kombinatsiyasi  Fusarium avlodi  va

xususan, Fusarium tur ichidagi vakillarini molekulyar identifikatsiyalashning aniqligi

va ishonchliligini sezilarli darajada oshiradi, bu esa qishloq xo‘jaligi, fitopatologiya

va mikologiya uchun katta ahamiyat kasb etadi. 

Rasalarning molekulyar identifikatsiyasi. Fusarium species complex ichidagi

vakillarni  klassifikasiyalash  (tasniflash),  bunda  komplekslar  dastlab  xo‘jayin

o’simlikka spetsifikligi asosida  formae speciales ga birlashadi, keyin esa tur ichida

muayyan  navlarni  zararlash  yoki  xo‘jayin  o’simlikning  ma’lum  bir  chidamlilik

genlarini susaytirish qobiliyatiga qarab rasalarga ajratiladi [17].  Fusarium  xo‘jayin

o’simlikka  nisbatan  spetsifikligi  va  filogenetik  farqlari  bilan  farq  qiluvchi  12  ta

formae speciales va ikkita rasaga ajratiladi [18, 19, 20]. Turli formae speciales lar F.

solani  uchun  har  xil  xo‘jayin  diapazonlarini  namoyish  etadi,  maxsus  formalar

doirasidagi rasalar esa bir xil xo‘jayinning turli navlarida virulentligi bo‘yicha farq

qilishi mumkin. Genetik xilma-xillikni tahlil qilish va FSSC ichidagi ma’lum rasalar

yoki patogenlik profillari bilan bog‘liq gaplotiplarni aniqlash uchun EF-1α, RPB2 va

ITS kabi bir nechta gen hududlaridan foydalangan holda multilokus ketma-ketligini

(MLST) qo‘llash orqali [8], tur va rasalarni identifikasiya qilishda yuqori aniqlik va

samaradorlikni ta’minlaydi. 

Yangi  avlod  sekvenirlash  texnologiyalari  (NGS  - Next  Generation

Sequencing)  paydo  bo‘lishi  bilan  molekulyar  identifikatsiya  sohasida  yangi

imkoniyatlar va istiqbollar yuzaga keldi. Ushbu texnologiya laboratoriya amaliyoti,

shu jumladan patogenlarni tashxislash uchun ajoyib vositadir. Bugungi kunda ilg‘or

laboratoriyalarda NGS dan foydalanishda uchta asosiy yondashuv qo‘llaniladi [21]:

1. To‘liq  genomni  sekvenirlash (WGS  -  Whole  Genome  Sequencing)  -

organizmning butun genomini sekvenirlash;



2. Nishonli  sekvenirlash (tNGS  -  Targeted  Next  Generation  Sequencing)  -

genomning faqat ma’lum, tanlangan (nishonlangan) qismlarini sekvenirlash.

3. Metagenom sekvenirlash (mNGS - Metagenomic Next Generation Sequencing) -

barcha  mikroorganizmlarni  (shu  jumladan  zamburug‘larni)  aniqlash  uchun

namunada mavjud bo‘lgan barcha DNK/RNKni sekvenirlash.

Fusarium genomini to‘liq sekvenirlash uning moslashuvchanligi, patogenligi

va evolyutsiyasi bilan bog‘liq asosiy xususiyatlarini aniqlash imkonini berdi. Yangi

avlod  sekvenirlash  texnologiyasi  (NGS)  keng  qamrovli  genom tahlilini  o‘tkazish,

yangi  markerlarni  aniqlash  va  patogen  kulturasiga  bog‘liq  bo‘lmagan  mustaqil

aniqlash  usullarini  amalga  oshirishga  imkon  berdi  [22].  Ilg‘or  sekvenirlash

texnologiyalari tirik organizmlarning genetik xilma-xilligi va evolyutsion rivojlanish

tarixi,  shu  jumladan,  FSSC  ni  chuqur  o’rganish  uchun  misli  ko‘rilmagan

imkoniyatlarni ochadi. Biroq, NGS asbob-uskunalari va ular uchun reagentlarning tan

narxining  yuqoriligi,  hozircha  yagona  cheklovchi  omil  bo‘lib  qolmoqda.  Shuni

hisobga olish kerakki, NGS ma’lumotlarini qayta ishlash hamda ularni tahlil qilish

uchun  maxsus  ko‘nikma  va  chuqur  fundamental  bilim  talab  etiladi.  Shuningdek,

noyob yoki kam o‘rganilgan patogen namunalari uchun yetarli miqdordagi referens

ma’lumotlarining mavjudligi bilan bog‘liq qiyinchiliklar yuzaga kelishi mumkin. 

HULOSA

Ushbu  yo‘nalishda  erishilgan  sezilarli  yutuqlarga  qaramay,  F.  solani

identifikatsiyada,  kompleksning  taksonomik  murakkabligi,  standartlashtirilgan

protokollar va nazorat qilinuvchi ma’lumot bazalarining zarurligi tufayli murakkab

vazifa  bo‘lib  qolmoqda.  Fenotipik  va  molekulyar  ma’lumotlar  integrasiyasi,

shuningdek, NGS hamda metagenomika kabi yangi genom texnologiyalarini qo‘llash

Fusarium tur va tur ichidagi identifikatsiya usullarini yanada takomillashtirish uchun

istiqbolli  imkoniyatlarni  ochib  beradi.  Shuni  ta’kidlash  joizki,  molekulyar-genetik

usullar  klassik  mikrobiologik  jarayonlarning  o‘rnini  bosuvchi  emas,  balki  ularga

oqilona qo‘shimcha  bo‘lib hizmat  qilishi  hamda  olimlar olib  borayotgan

tadqiqotlarning tahliliy imkoniyatlarini sezilarli darajada kengaytirishi lozimdir.
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