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НУМЕРИЧЕСКИИ АНАЛИЗ НЕКОТОРЫХ ПОДВИДОВ 
ЭНТОМОПАТОГЕННЫХ БАКТЕРИИ ВИДА

BACILLUS THUR/NG/ENS/S

А. А. ХАЧАТУРЯН. В. К. КОТОВ. Э. Г. АФРИКЯН 

Институт микробиологии АН ЛрмССР. г Лбовяи

Осуществлён нумеричсскня анализ систематически известной категории 
микроорганизмов серотипов Н3. Н^. Н5, Н|г> Bacillus thuringiensls с при­
менением программ по числовой таксономии с целью нх последующе­
го использования для идентификации вновь выделенных штаммов вида 
В. thuringiensls.

Показана возможность получения кластеров, сходных с изнгстнымя 
физиологическими группами Отобраны дискретные признаки, имеющие 
диагностическое значение, н типичный штамм для культур подвида саа 
casicus,

Ւվալին աւսքսոնոմֆաշի ծրաղրերի օդտահործմէսմր ի{.սյզորձվաձ Լ BClCillUS էհս՛ 
rlnglcnsls աեսսւկի սիսսէեմւսսէիկորհն հաշտնի d իկրոո(ւղան1։ղմնէւրի 11$, Н^< Н-.
H|Q սերոտքէպք/րի թվաւիՆ ։[1ւր(ուծո։/1յու.ն' արդյունքնևրը և ծրարյրԼրր հետագա - 
f"ld նրրր անջատվտձ H. IhlirirlglCflStS-fi շտամներք. իդենտիֆիկա ց[ւայի նպատա­
կով օւ)աազործե[ու համայւ/ 8"պց f, սւրված հսւյտնքւ ֆ/պքւս/ոհխսկսւն /սմրերֆն 
մոտիկ կւասւոերն1.ր1է ստացման հնարավորս. թյուՆր։ Հնտրված 1։ն ց/էացնոՄԱւ/էկ 
նշէօհտկսւթյուՆ օւնեցող ցիսկրետ հատկանիշներր Л CUHCdSlCUS կուլսէուրօւշֆ 
աարսէսւեօակֆ տիպիկ շտամր.

Л*
1 he numerical analysis of systematically known category of the micro- 
orgaulsms of H3, 1Լ. H5, 1110 serotypes ot Bacillus thuringiensls is carried 
out using the programs of numerical taxonomy, aiming their use in futu­
re for the idenilflcatioa of new lound strains of B. thuringiensls. The 
possibility to obtain clusters, similar to the known physiological groups, 
is shown. The discrete characters, having diagnostic value, as well as a 
typical strain for the cultures of the variety caucaslcus are screened

Энтомопатогсиные бакгерии—Bacillus thuringiensls—нумерический анализ-- исте- 
матика -таксономия.

Научная и практическая значимость штаммов рода Bacillus, как про­
дуцентов различных физиологически активных соединении делает це­
лесообразным поиск новых методов нх исследования. Большая и раз­
нообразная информация, характеризующая коллекцию культур микро­
организмов этого рода, и сложность ее обработки вынуждают приме­
нять математические .методы анализа и средства вычислительной 
техники.

В систематике бактерий в последние годы широко применяется 
нумерическип анализ [7]—математический метод, разработанный 
Спитом и Соколом [15] и основанный на принципах Адансона. Этот 
метод позволяет не только идентифицировать отдельные таксоны, но и 
выявить взаимосвязи различных групп микроорганизмов [2 4]. Иссле­
дования такого рода на штаммах спороносных бактерий осуществля­
лись Лысенко [14] в 60-х годах с включением нескольких видов Bacillus

Сокращения, ОТЕ—операбельные таксономические единицы. 
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и некоторых известных к гом\ времени нодви.юи Bacillus Ihurin- 
giensis, а также Бондс в 1975 году [9] с использованием большого ко­
личества штаммов различных видов бацилл, имеющих определенное 
значение п клинической медицине.

Б лаборатории с пороо бракующих бактерий Института мнкробноло- 
ihj Ail ЛрмССР накоплен большой фактический материал по изуче­
нию многочисленных штаммов различных серотипов, ii. ihuringiensis, 
н.меК>ших первостепенное значение в борьбе с вредителями сельскохо­
зяйственных культур. Число их постоянно увеличивается и требует не­
отложного изучения и определения их таксономической принадлежно* 
с ги.

Задачей настоящей работы явился нумеричсский анализ система­
тически известной категории микроорганизмов, относящейся к четырей 
производственно-важным серотипам (Пл, И4, II&, Ню)

Ийгсрьа.,՛ w wTOtiu.Kct В качестве ОТЕ рассматривались коллекционные н ориги­
нальные штаммы разных подвидов Н. tliuringieHsis, многие из которых исполь- 
зую-ск а производстве инсектицидных препаратов, Подвид cauL'asitus представлен 
*15 тестированными штаммами, из которых 39 использовались для проведения 
кластерного анализа н 45 штаммов серотипов Hj, 114. Н5 н Н։^- для изучении фе- 
л -։и-.ичсской i >зн мосвячн н выявления дифференциальных признаков для диагности­
ки штаммов указанных культур (табл. II Для характеристики ОТЕ первоначально

Таблица 1. Штаммы /? (hur -ingiensis (ОТЕ), использован 
иые при ну.мерическом анализе ___________ ш===֊___

Сирот ип Чнсл > 
штаммов Серый.! Число 

штаммов

111 a lest: 3 II galleria* г.
еихсие 1 canadensis 1
A-u r$! tik: 
Ctft'US

3
2 

н

г./’гви s'

с а пса sic us

4

13
IL sotfo 2 darmstadiensls 1

dettdroUmus ։
t UVltUtSf <
kenyae 1
f/rews 3

1 [еидентифнцнро-

cercus 1

ванные 2 Beer 4>
было •/тибрено 9G |ризнаков, полученных при исследовании штаммов методами, они-
санными и работах де Бархан и Бонфуа | 10], Гордон еоавт. [II] ни определите- 
л՛ Берге [8]

Исходную матрицу признаков, размерности 40X80. составляли кодированием по­
ложительных 'иачеинй как 1. а отрицательных—как 0, Обработку исходной матрицы 
признаков проводили с помощью пакета программ по нумерической таксономии «Кла­
стер на ЭВМ СМ-1. Этот пакет входит в состав программного обеспечения автома- 
т •тированной системы научных исследований, создаваемой в ИНМПА. Программы 

-писан.՛ па языке ФОРТРАН. Последовательность вычислений при проведении ну- 
мери'кекоп анализа I- помощью пакета «Кластер» представлена на рис. 1.

Расчет п։ксономического сходства ОТЕ производили < использованием техники 
I равнения ш/ двум коэффициентам ассоциации [7].

Коэффициент простого сходство Смита
с Иц4-пб0
г>Кт ~ ;----------- ---  ՛

Чи ~ Поо'Ь’Ао
К<> ->фф и цнен г Ж аккэ рл а



где пп. пи -количество признаков соответственно положительных я отрицательных, 
имеющих одинаковое значение для обеих сравниваемых ОТЕ. п1С, количество раз­
личающихся признаков для сравниваемых ОТЕ, Кластеризацию симметрической мат­
рицы подобия выполняли методом усредненного связывания (двугрупповой средне­
арифметический метод без взвешивания) Для оценки эффективности разделения на 
кластеры использовали кофенетический коэффициент корреляции [4, 15].

Другая часть программ пакета основана на принципах координатного анализа 
|'12. 13], позволяющего уменьшать размерность пространства признаков и находит։- 
более простую структуру идентификационного набора признаков. Кратчайшее остов 
йо<։ лереш симметрической матрицы подобия помогает избежать грубых ошибок при 
построении матрицы подобия в пространстве найденных факторов и наглядно пред 
ставить результаты вычислений.

Результаты и обсуждение. На основании кластеризации матрицы 
подобия 39 штаммов серотипа Н10 В. 1Ьигт#1еп.$1з были выделены фе­
нотипические группы этого подвида, в целом близкие к данным класси­
ческой систематики [1] и подтверждающие их неоднородность (табл.2).

Таблица 2. Группы штаммов серотипа Н:>, полученные с помощью 
нумерического и классического .методон анализа

Кластеры (феноны) Физиологические группи
(порог объединения (по Африкяпу и Чял-Акопян.

в феноны 0.950) 1980)

805, 831, 837, 836, 841.
844, 853, 871, 873, 876. 
880, 887. 888. 893. 895, 
905, 914 . 917 918. 919.
811
925. 926. 927. 957
875. .0/5. 924.
896.
911,
921.
928. 939.
950

1079, 1096 -3. 1113.
641.

1075.’

805. 811. 831. 837. 839. 841
853, 871. 873. 876, 880. 887
893. 895. 905, 914. 945, 917
918. 919. 924.

925. 926. 927. 939. 927.
875. 814.
896.
911.
921. 888.
928 . 950.

1079, 1096 3. 1113.
641,

1075.
Примечание: курсивом выделены штаммы, которые не вошли а соответствующие

кластеры ил-: в физиологические группы. 
• 1075 — аиОхр. (1агпШт11еп$1$.

Рис. 1. Последовательность вычислений с помощью пакета прикладных 
программ по нумеричеекой таксономии «Кластер».
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Анализ 45 штаммов серотипов Н3։ Н4, I !<,, к Н10 с использованием 
программ координатного анализа позволил построить минимальное ос- 
товное дерево (рис. 2). Как видно из дендрограммы, особенно четко 
группируется (проявляется фенотипическое родство) большая часть 
культур серотипа Н,о (871. 841, 805. 844, 1075, 888, 893, 1096-3, 1113, 
921. 950, 925). для которых типичным штаммом может служить штяи»'

Рис. 2. Фенотипическая взаимосвязь штагимов некоторых серотипов
/?. thurinP'iensis.

Твблица 3. Характеристика типичного штамма подвида В thurlngiensis subsp. 
caucasici.'ti

Признак»
Типичный 

штамм 
И11МИА-871

Чнс.- ՛ штаммов.
СхОлнкх типкч 
ным (из 45 илу- 

. ценных)
[՛ Признаки

Типичный 
штамм 

ИНМИА-871

Число штаммов, 
сходных с тпии- 
НЫМИ (из 45 изу­

ченных)

Кристалл 4֊ 43 l[c.:.iu5.juja 31
АМК т 44 Салицин — 42
ЛВР *Т՜ 43 ЭскулНН 4-. 45
ДГ А 4- •13 11-итрат 4- 32
Про геол из 4- 45 Пропионат 40
Инвертаза 45 Г нпт’урат — 45
Редуктаза » — 45 Ь цп мал 4- 45
Уреаза 44 У X.TCJ 4- 45
Сахарида 44 Пленка — 45
Манноза — с 11. i ein՛ 4֊ 36

Условные <бозначення: АМК - ацетил-меткл-карбигол, .-;ВР — лепнтипочянс 
липовая реакция, ДГД — д игн дроке и.те՝ он.

871, расположенный в центре. 1.'։՝лучсннйй группы. Исключение состав­
ляет штамм 641, не обладающий способностью образовывать кристалл.

Характеристика штамма, типичного для серотипа caucasicus, при­
водится в табл. 3, из которой видно, что свойства штамма 871 в основ- 
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пом коррелируют co свойствами большинства штаммов этого таксона. 
В процессе анализа выявлен набор из 20 дискретных признаков, в це­
лом совпадающий с ключом де Баржак и Бонфуа [10] и включающий 
дополнительные свойства, предложенные нами, как имеющие днагн՛ - 
сгнчеекос значение для некоторых серотипов вида В. thuringiensis [6].

Порученные результаты приводят к выводу о том. что использован 
ные признаки обеспечивают идентификацию и кластеризацию куль­
тур серотипа Н։о и проявляют фенотипические связи со штаммами дру­
гих серотипов (Н3. Н։. Н$). Однако у последних не выявляется подоб­
ной четкости, они группируются лишь в 3 -4 штамма и взаимосвязаны 
этими небольшими группами, что свидетельствует о необходимости их 
дальнейшего детального изучения.

Таким образом, подобранный пакет программ может служить ос­
новой для быстрой идентификации новых штаммов серотипа Ию (В. 11ш- 
ringiensis subsp. caucasicus).
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