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По морфолого-культуральным признакам изолят Metarhizium sp MBB не мог быть однозначно отнесен к какому-
либо виду. Сравнение нуклеотидных последовательностей фактора элонгации трансляции и гена бета-тубулина изолята 
Metarhizium sp. MMB с референсными последовательностями Генбанка показало сходство 98 % с последовательностями 
штамма M. pemphigi. Наиболее близкородственными изолятами по локусу гена бета-тубулин (99.8 % сходства на участке 
608 н.п.) были Metarhizium sp CBS 64867, Hkd35-2 и F1099-1, чье пространственное распространение ограничивается 
лесными экотипами, что характерно для M. pemphigi. Таким образом, изолят идентифицирован, как M. pemphigi, что 
подтверждается морфологическими и экологическими критериями.
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Энтомопатогенные сумчатые анаморфные грибы рода 
Metarhizium (Ascomycota: Hypocreales: Clavicipitaceae) из-
давна, начиная с пионерских исследований Мечникова и 
Красильщика, изучают во многих странах как потенциаль-
ных агентов биологического контроля насекомых [Faria, 
Wraight, 2007]. Исследования, проведённые в последние 
десятилетия на основе современных молекулярно-генети-
ческих методов, с привлечением множества штаммов из 
различных насекомых-хозяев и природно-климатических 
зон мира, убедительно показывают, что за прежними ви-
довыми названиями в действительности скрываются ком-
плексы трудно различимых по морфолого-культуральным 
признакам близкородственных видов, имеющих порой 
определённую трофическую и топическую специали-
зацию. Так, дроблению на несколько самостоятельных 
видов подвергся типовой вид M. anisopliae (Metsch.) 
Sorokīn 1883; а также M. flavoviride W.Gams et Rozsypal 
1973 [Driver et al., 2000; Bishoff et al., 2009; Kepler et al., 
2014; Steinwender et al., 2014]. Поэтому в настоящее время 
«классические» названия можно использовать лишь в пер-
вом приближении в смысле «sensu lato».

В 2014 г. при изучении почвенной лесной микобиоты 
Государственного природного заказника «Звенигородская 

биостанция МГУ и карьер Сима» (Московская обл., Один-
цовский район) в рассевах одного из образцов на агари-
зированную питательную среду Чапека в чашках Петри 
выросли единичные колонии зеленоватого цвета; этот изо-
лят по морфолого-культуральным характеристикам был 
идентифицирован как M. anisopliae s. l. Он был передан 
для изучения биотехнологических свойств (особенностей 
развития на различных субстратах при твёрдофазном и 
глубинном культивировании при разных температурах и 
др.) в Коллекцию микроорганизмов – потенциальных про-
дуцентов биопестицидов ООО «АгроБиоТехнология», где 
культуре было присвоено название S-MR(Z)14, а затем − в 
Коллекцию чистых культур лаборатории фитотоксиколо-
гии и биотехнологии ВИЗР; где изолят получил акроним 
МББ.

На агаризированной питательной среде Сабуро изо-
лят образовывал светло-зелёные слабо порошащие коло-
нии с конидиями овальной формы размером в среднем 
5.5×2.5 мкм, по которым гриб можно отнести также к 
виду M. pemphigi Kepler, S.A. Rehner et Humber (Driver et 
R.J. Milner) (раннее M. flavoviride var. pemphigum Driver et 
Milner [Driver et al., 2000]) [Kepler et al., 2014].
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Рисунок. Филогенетическое положение исследуемого изолята MBB Metarhizium sp. Филограмма построена  
по локусу гена бета-тубулин (600 н.п.) методом максимального правдоподобия с бутстрап поддержкой
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Интересно отметить, что штаммы, идентифицирован-
ные по локусу гена фактора элонгации трансляции [Nishi 
et al., 2011], как M. pemphigi (=M. flavoviride var. pemphigi) 
оказались одинакового происхождения, все они были 
выделены из почв лесных экосистем [Rocha et al., 2013]. 
Кроме того, их конидии способны к прорастанию при по-
ниженных температурах (+10 °C) [Nishi et al., 2013]. По ре-
зультатам молекулярного анализа локусов генов фактора 
элонгации трансляции и бета-тубулина длинной 678 и 608 
н.п., а также референсным последовательностям из базы 
данных Генбанка методом ближайших соседей было по-
строено филогенетическое дерево, одно из которых пред-
ставлено на рисунке.

Максимальное сходство последовательностей по ука-
занным локусам наблюдается, действительно, со штамма-
ми M. pemphigi (=M. flavoviride var. pemphigi) и составляет 
более 98 %. Следовательно, изолят Metarhizium sp MBB 
может быть отнесен к этому виду. В базе данных Генбанк 
также представлены 4 последовательности гена бета-ту-
булина изолятов Metarhizium sp. CBS 64867, Hkd35-2 и 
F1099-1, имеющие сходство с полученной последова-
тельностью 99.8 %. Важно отметить происхождение этих 
изолятов – они были выявлены в лесных почвах. Таким 
образом, идентификация изолята, как M. pemphigi, под-
тверждается также экологическими критериями.

Работа частично выполнена на базе ресурсного центра 
Хромас СПбГУ.
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Morphology and cultural characteristics it is not well suited for individual isolate identification of Metarhizium sp MBB. 
Phylogenetic analyses of the beta-tubulin and translation elongation factor-1 alpha sequences revealed that these isolate are 
closely related to M. pemphigi, that confirmed by morphology and environmental criteria.


