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Производство чеснока (Allium sativum L.) сдерживается отсутствием семенного размно-
жения и высокой чувствительностью к фитопатогенным организмам грибной, бактериальной, ви-
русной и нематодной природы. В настоящее время наиболее вредоносным заболеванием на этой 
культуре считается фузариозная сухая гниль, вызываемая почвенными грибами рода Fusarium. В 
представленной работе впервые проведена количественная оценка соотношения основных возбу-
дителей фузариозной сухой гнили, поражающих чеснок на территории Московской области с ис-
пользованием мультидисциплинарного подхода. Показаны процентные отношения встречаемости 
ключевых патогенов, выявлена высокая вредоносность и доминирующее положение в комплексе 
возбудителей сухой гнили вида F. proliferatum. Целью работы было исследование видового состава 
фитопатогенных грибов рода Fusarium на культуре чеснока в условиях Московской области. Ис-
следования были проведены на чесноке озимом сорта Гладиатор (Всероссийский НИИ овоще-
водства — филиал ФГБНУ Федеральный научный центр овощеводства, Московская обл., Рамен-
ский р-н). В период с 2019 по 2021 год отобрали 1108 луковиц, которые разделили на группы, 
характеризующиеся одинаковыми симптомами поражения луковиц и зубков. Для выделения пато-
генов из каждого образца отбирали по 200 зубков, которые поверхностно стерилизовали по при-
нятым методикам. После стерилизации соскобы с зараженных тканей зубков помещали в стериль-
ные чашки Петри и инкубировали на среде Чапека при 25 °C в течение 12 сут. Колонии патогенов 
подвергали последовательному пересеву до получения моноспоровой культуры. После этого изо-
ляты были классифицированы с использованием таксономических ключей. Кроме того, вычисляли 
частоту встречаемости патогенов. Для подтверждения таксономической идентификации изолятов 
проводили молекулярно-генетический анализ маркерных последовательностей генов TEF1α (ген 
фактора элонгации трансляции 1 альфа) (∼ 550 п.о.) и MCM7 (ген, кодирующий белок поддержа-
ния минихромосом 7) (∼ 650 п.о.). Также был выполнен анализ ДНК изолятов с помощью коли-
чественной ПЦР с праймерами, специфичными к F. proliferatum. Для анализа расшифрованных 
нуклеотидных последовательностей генов TEF1α и МСМ7 использовали алгоритм BLAST на сайте 
NCBI (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi). Из 1108 пораженных луковиц чеснока были выде-
лены представители 7 родов грибов: Fusarium, Penicillium, Botrytis, Embellisia, Aspergillus, Alter-
naria, Sclerotium с разной степенью встречаемости. Среди перечисленных патогенов представители 
рода Fusarium оказались самыми распространенными с частотой встречаемости более 44 %. В пре-
делах рода Fusarium были идентифицированы 6 видов: F. proliferatum, F. oxysporum, F. poae, F. ver-
ticilloides, F. culmorum и F. acuminatum, из которых F. proliferatum оказался доминирующим (61,4-
75,6 %). Секвенирование ДНК-маркеров подтвердило принадлежность ряда изолятов к виду 
F. proliferatum. Соответствие с депонированными в базе данных NCBI последовательностями со-
ставило 99-100 % для TEF1α (номера референсных последовательностей MN158137, KP267240, 
MN012923, KT224299) и 98-99 % для MCM7 (номера референсных последовательностей 
XM031230017, XM031176796, XM31230017). Эти результаты были подтверждены с помощью 
анализа количественной ПЦР со специфичными праймерами. Полученные результаты допол-
няют имеющиеся данные по распространенности и динамике изменений видового состава грибов 
рода Fusarium в Московской области, а также имеют прикладное значение, давая возможность 
разрабатывать более эффективные способы профилактики и борьбы с фузариозными заболева-
ниями чеснока. 

 

Ключевые слова: чеснок, Fusarium, фузариозная сухая гниль, частота встречаемости, 
ДНК-маркеры, полимеразная цепная реакция. 
 

Чеснок (Allium sativum L.) — вегетативно размножаемое растение. 
Этот способ размножения способствует постепенному накоплению патоге-
нов и их передаче потомству. Несмотря на то, что чеснок обладает бакте-
рицидными свойствами, сам он подвержен заболеваниям грибной, бакте-
риальной, нематодной и вирусной природы. Наибольший вред наносят 
грибы, которые накапливаются в тканях посадочного материала, что при-
водит к снижению урожайности и вырождению сортов (1-3). 
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Болезни чеснока, вызываемые представителями рода Fusarium Link, 
которые называют сухой гнилью донца, относятся к наиболее вредоносным 
и распространенным. В некоторые годы частота встречаемости фузариоз-
ного увядания на чесноке достигает 10-80 %, что вызывает потери урожая 
от 17 до 60 % (3-6). В настоящее время род Fusarium включает более 300 
видов (7-9). Среди видов, характеризующихся способностью поражать чес-
нок, наиболее часто встречаются F. oxysporum и F. solani (10, 11). 

На сегодняшний день в Государственном реестре селекционных до-
стижений РФ (12) отсутствуют сорта чеснока, характеризующиеся устойчи-
востью к грибам рода Fusarium. Во многом это связано с высокой пластич-
ностью последних и способностью сохранять жизнеспособность в течение 
нескольких лет, образовывать хламидоспоры или склероции и приобретать 
устойчивость к химическим или биологическим фунгицидам (13-15). 

Состав патогенов варьирует в зависимости от растения-хозяина, аг-
ротехнических и метеорологических условий выращивания. Погодные усло-
вия Московской области благоприятны как для роста растений чеснока, так 
и для развития грибов рода Fusarium, в связи с чем в некоторые годы наблю-
дается высокая зараженность растений возбудителями фузариоза (16).  

Для идентификации грибов рода Fusarium используют морфологиче-
ские, биологические подходы, а также современные методы анализа ДНК 
и геносистематики. Наиболее достоверные результаты достигаются при ком-
бинации этих методов (7).  

В настоящей работе впервые проведена количественная оценка со-
отношения основных возбудителей фузариозной сухой гнили, поражающих 
чеснок на территории Московской области, с использованием мультидис-
циплинарного подхода. Показаны процентные отношения встречаемости 
ключевых патогенов, выявлена высокая вредоносность и доминирующее 
положение в комплексе возбудителей сухой гнили вида F. proliferatum. 

Целью работы было исследование видового состава фитопатогенных 
грибов рода Fusarium на культуре чеснока в условиях Московской области. 

Методика. Исследования были проведены во Всероссийском НИИ 
овощеводства — филиал ФГБНУ Федеральный научный центр овощевод-
ства (Раменский р-н Московской обл.) на чесноке озимом сорта Гладиатор, 
внесенном в Государственный реестр селекционных достижений Россий-
ской Федерации, допущенных к использованию с 2011 года (12). Растения 
выращивали в соответствии с общепринятыми методиками (17). В период с 
2019 по 2021 год было отобрано 1108 больных луковиц, которые были по-
делены на образцы, характеризующиеся одинаковыми симптомами пораже-
ния луковиц и зубков. Для выделения патогенов из каждого образца отби-
рали по 200 зубков, которые поверхностно стерилизовали (18). 

После стерилизации делали соскоб с зараженных тканей, материал 
помещали в стерильные чашки Петри и инкубировали на среде Чапека при 
25 °C в течение 12 сут.  

Колонии патогенов последовательно пересевали до получения мо-
носпоровой культуры. После этого изоляты классифицировали с использо-
ванием таксономических ключей, содержащихся в лабораторном руковод-
стве по фузариумам (19). Частоту встречаемости патогенов определяли по 
формуле: А = В/С ½ 100 %, где В — число образцов, на которых обнаружен 
F. proliferatum, С — общее число проанализированных образцов. 

Для подтверждения таксономической идентификации изолятов про-
водили молекулярно-генетический анализ маркерных последовательностей 
генов TEF1α (TEF30F: 5′-CGTCGTCATCGGCCACGT-3′, TEF650R: 5′-AC-
CAATGACRGTGACATAGTAGC-3′) и MCM7 (MCM7F: 5′-GCACCTGTC-
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AGCTATGAGAAGC-3′, MCM7R: 5′-CAAGTTCCCTGCGTCCAC-3′), прай-
меры были разработаны в настоящем исследовании.  

Выделение ДНК и клонирование продуктов ПЦР осуществляли в 
соответствии с описанной ранее методикой (20, 21). Для ПЦР-амплифика-
ции использовался универсальный протокол: 90 с при 93 °С; 20 с при 93 °С, 
5 с при 60 °С, 5 с при 67 °С (5 циклов); 1 с при 93 °С, 5 с при 64 °С, 5 с при 
67 °С (40 циклов). Молекулы ДНК секвенировали на автоматическом секве-
наторе ABI PRISM 3730 («Applied Biosystems», США). Для анализа расшиф-
рованных нуклеотидных последовательностей генов TEF1α и МСМ7 исполь-
зовали алгоритм BLAST на сайте NCBI (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi/). 

Также был выполнен анализ ДНК изолятов с помощью количе-
ственной ПЦР с праймерами, специфичными для F. proliferatum: FprolF — 
5′-GTCCTCCCTCGAGACTGCC-3′, FprolR — 5′-GTTCTTCTTCGTGGAG-
TAGCCG-3′; флуоресцентно меченный зонд 5′-(BHQ1)-ACGCAGACG-
T(FAMdT)CTTACAATCCCCCGAAA-3′. Амплификацию проводили в детек-
тирующем амплификаторе ДТ-96 («ДНК-технология», Россия) в соответ-
ствии со следующей программой: 90 с при 93 °С; 1 с при 93 °С, 5 с при 
64 °С, 5 с при 67 °С (45 циклов). 

Результаты. Наши исследования показали, что даже при соблюде-
нии необходимых агротехнических требований в некоторые годы до 14,5 % 
растений чеснока может быть поражено грибными инфекциями. Анализ 
пораженных образцов позволил обнаружить представителей 7 родов грибов 
(Fusarium, Penicillium, Botrytis, Embellisia, Aspergillus, Alternaria, Sclerotium), ко-
торые встречаются с разной частотой. Среди этих патогенов представители 
грибов рода Fusarium оказались самыми распространенными. В период ве-
гетации и хранения частота их встречаемости составляла более 44 %.  

Из образцов чеснока, пораженных фузариозом, было выделено 280 
изолятов, относящихся к 6 видам: F. proliferatum, F. oxysporum, F. poae, F. ve-
ticilloides, F. culmorum и F. acuminatum. Самая высокая частота встречаемости 
(от 61,4 до 75,6 %) была характерна для вида F. proliferatum. Частота встре-
чаемости F. oxysporum оказалась ниже и составила 15,1-32,3 %. Реже встре-
чались грибы видов F. verticilloides (9,3 %), F. poae (4,4-7,7 %), F. culmorum 
(1,9-5,1 %) и F. acuminatum (2,6 %). 

Микробиологический анализ показал, что колонии гриба F. proli-
feratum на 12-е сут культивирования на среде Чапека имели следующие мор-
фологические особенности: мицелий белого цвета, микроконидии оваль-
ные, размером 2,2-3,5 мкм ½ 8,0-10,0 мкм, макроконидии слабо изогнутые 
с 3-5 перегородками, размером 3,3-4,1 мкм ½ 30-46 мкм (рис.). 

 

 

Внешний вид колонии (а) и споры 
(б, Olympus CX33, «Olympus Cor-
poration», Япония) грибов Fusarium 
proliferatum, выделенные из зара-
женных образцов озимого чеснока 
(Allium sativum L.) сорта Гладиатор 
в Московской области, при выра-
щивании на среде Чапека (12 сут, 
25 °C). 
 

При молекулярно-
генетическом анализе в ка-
честве информативных ДНК-  

маркеров для подтверждения видовой принадлежности изучаемых штаммов 
были выбраны гены фактора элонгации трансляции 1 альфа (TEF1α) и 
белка поддержания минихромосомы 7 (MCM7). Ген TEF1α рассматривается 
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в качестве «золотого стандарта» молекулярной таксономии грибов рода 
Fusarium. Ген MCM7 для таксономической классификации рода Fusarium 
практически не использовался, однако его таксономический потенциал был 
продемонстрирован на примере других грибов (20). 

Молекулярно-генетический анализ маркерных последовательностей 
генов TEF1α и MCM7 подтвердил идентификацию исследуемых штаммов 
как F. proliferatum. Соответствие депонированным в базе данных NCBI 
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) последовательностями составило 99-100 % для 
гена TEF1α (номера референсных последовательностей MN158137, KP267240, 
MN012923, KT224299) и 98-99 % для MCM7 (XM031230017, XM031176796, 
XM31230017). Идентификация штаммов также была подтверждена резуль-
татами кПЦР со специфическими праймерами для F. proliferatum (табл.).  

Результаты исследования ДНК изолятов Fusarium proliferatum, выделенных из 
зараженных образцов озимого чеснока (Allium sativum L.) сорта Гладиатор в 
Московской области, методом количественного ПЦР-анализа с использованием 
тест-системы, специфичной к F. proliferatum  

Изолят Сq, Fam Результат 
Fo6 23,7 + 
Fo5 25,4 + 
Fo13 19,6 + 
Fo10 16,5 + 
Fo11 18,5 + 
Fo2 17,8 + 
Fo4 24,2 + 
F09 17,8 + 
Fo14 20,6 + 
Fo1-1 19,8 + 
Положительный контроль 18,1 + 
Отрицательный контроль   − 
П р и м е ч а н и е. Сq — пороговый цикл, «+» — положительный контроль, «−» — отрицательный кон-
троль (вода). 

 

В проведенных ранее исследованиях установлено, что комплексы 
видов F. oxysporum и F. solani являются наиболее вредоносными и распро-
страненными на чесноке в Московской области (3, 4). Очевидно, что ди-
намика видового состава грибов рода Fusarium может изменяться в зависи-
мости от природной агроэкосистемы и погодных условий в течение года. 
Однако частота встречаемости видов F. poae, F. culmorum, F. verticilloides, 
F. acuminatum на культуре чеснока в Московской области остается относи-
тельно стабильной.  

Информация о поражении чеснока грибами вида F. proliferatum в 
Московской области до 2021 года отсутствовала. При этом известно, что за 
рубежом этот патоген — один из наиболее вирулентных, относится к поли-
фагам, способным в сильной степени поражать растения разных семейств 
(8), в том числе растения чеснока (22-25). Заболевание чеснока, вызываемое 
F. proliferaum, впервые было зарегистрировано в 2002 году в Германии (25), 
затем в Северной Америке (23), Сербии (26), Италии (27), Испании (10, 28), 
Индии (29), Египте (30), Франции (31). 

Таким образом, в период вегетации в условиях Московской области 
чеснок может быть поражен фитопатогенными грибами, относящимися к 
семи родам — Fusarium, Penicillium, Botrytis, Embellisia, Aspergillus, Alternaria и 
Sclerotium, которые встречаются с разной частотой. Среди этих патогенов 
представители рода Fusarium наиболее распространены. Частота их встреча-
емости составляла более 44 %. В пределах этого рода обнаружены изоляты, 
относящиеся к видам F. proliferatum, F. oxysporum, F. poae, F. verticilloides, 
F. culmorum и F. acuminatum. Самая высокая частота встречаемости (от 61,4 до 
75,6 %) была характерна для вида F. proliferatum. Молекулярно-генетический 
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анализ маркерных последовательностей генов TEF1α и MCM7 подтвердил 
принадлежность выделенных изолятов к виду F. proliferatum. Соответствие 
депонированным в базе данных NCBI последовательностями составило 99-
100 % для гена TEF1α и 98-99 % — для MCM7.  
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A b s t r a c t  
 

Garlic (Allium sativum L.) cultivation is restrained by the lack of seed propagation and high 
sensitivity to pathogenic fungi, bacteria, viruses and nematodes. Currently, Fusarium dry rot caused by 
soil fungi of the genus Fusarium is the most harmful disease of the crop. For the first time, in a 
multidisciplinary study, we have quantified the ratio of the main Fusarium dry rot pathogens affecting 
garlic in the Moscow region. Data shows the percentage of occurrence of key pathogens, high harm-
fulness and a dominant position of dry rot of the species F. proliferatum in the complex of pathogens. 
The work aimed to investigate the species composition of plant pathogenic fungi of the genus Fusarium 
on a garlic (Allium sativum L.) crop in the Moscow region. Diseased bulbs (n = 1108) of winter garlic 
cv. Gladiator were collected during 2019 to 2021 (All-Russian Research Institute of Vegetable Grow-
ing) and divided into sample sets based on the same symptoms of bulbs and cloves damage. Two 
hundred garlic cloves from each sample were surface sterilized by common methods and used to isolate 
pathogens. Scrapings from damaged clove tissues were placed on Czapek’s medium in sterile Petri 
dishes and incubated for 12 days at 25 °C. The colonies were subcultured until monospore cultures 
were obtained. The isolates were identified using taxonomic keys. The frequency of occurrence of 
pathogens was calculated. Analysis of the marker sequences of the TEF1α gene (translation elonga-
tion factor 1 alpha) (∼ 550 bp) and MCM7 (gene encoding minichromosome maintenance protein 7) 
(∼ 650 bp) was performed to confirm the taxonomic identification of the isolates. Molecular identifi-
cation of the isolates was performed by quantitative PCR using species-specific primers for F. pro-
liferatum. NCBI’s BLAST algorithm (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) was used to analyse 
the nucleotide sequences of the TEF1α and MCM7 genes. Seven genera of fungi, the Fusarium, Peni-
cillium, Botrytis, Embellisia, Aspergillus, Alternaria, and Sclerotium were isolated from the garlic bulbs 
with varying degrees of occurrence. Among these pathogens, the genus Fusarium prevailed with a 
frequency of more than 44 %. Of six identified species, the F. proliferatum, F. oxysporum, F. poae, 
F. verticilloides, F. culmorum and F. acuminatum, the F. proliferatum predominated at a frequency of 
61.4-75.6 %. Sequencing of DNA markers confirmed identification of the F. proliferatum isolates. The 
similarity to the sequences deposited in the NCBI database was 99-100 % for TEF1α gene (reference 
sequence numbers MN158137, KP267240, MN012923, KT224299) and 98-99 % for MCM7 gene  
(reference sequence numbers XM031230017, XM0311M36726). qPCR analysis using specific primers 
also confirmed these results. Our findings add on the available data on the prevalence and dynamics 
of changes in the species composition of fungi of the genus Fusarium in the Moscow region. The data 
are also practically important for the development of more effective methods to prevent and control 
Fusarium diseases of garlic. 

 

Keywords: garlic, Fusarium genus, Fusarium dry rot, frequency of occurrence, DNA markers, 
polymerase chain reaction.    
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