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Мотивация и цель: Грибы, поражающие насекомых, называются энтомопатогенными и являются 
природными регуляторами численности «вредных» видов насекомых. Для данной работы 
энтомопатогенный гриб был получен из имаго сибирского шелкопряда, собранного с хвойных 
деревьев на территории Иркутской области. Цель работы – определить вид энтомопатогенного 
гриба с помощью молекулярно-генетического анализа. 
Методы и алгоритмы: Для проведения секвенирования по Сэнгеру были проведены следующие 
основные этапы: 1) выделение ДНК из материала; 2) подбор и заказ праймеров; 3) проведение 
полимеразной цепной реакции (ПЦР); 4) проведение гель-электрофореза для разделения 
фрагментов ДНК; 5) проведение секвенирования (образцы были отправлены в компанию «Синтол», 
г. Москва). 6) анализ данных и построение филогенетического дерева.  
Более подробно хотели бы остановиться на двух этапах: подбор праймеров и анализ данных 
полученных после секвенирования.  
Подбор праймера осуществляли двумя методами: 
 

1. Выбор праймеров по литературным 
источникам [1]: Пара праймеров на ген фактора 
элонгации EF-1α 

2. Разработка праймера с использованием Genbank 
(Primer-BLAST) Пара праймеров 18S рРНК 

5' GCT CCC GGT CAC CTG AYTTYA T 3'  
5' ATG ACA CCG ACA GGA CGG TCT G 3' 

NS1 GTAGTCATATGCTTGTCTC 
NS6 GCATCACAGACCTGTTATTGCCTC 

 
Результаты: Результаты секвенирования получены в виде файлов с расширением *.ab1. Длина 
амплифицированного фрагмента гена EF-1α рРНК составила 930 п.н. С помощью программы 
Bioedit мы визуализировали данные и провели поиск в базе данных GenBank используя Nucleotide 
BLAST, в результате чего показали наибольшую гомологию (100%) с видом Beauveria bassiana. 
Построено филогенетическое дерево байесовским методом с использованием программы MrBayes 
и визуализировано с помощью программы FigTree. На построенном филогенетическом дереве 
анализируемая последовательность кластеризуется с последовательностью вида Beauveria bassiana. 
Выводы: Для повышения точности результатов при минимальном количестве прочтений и короткой 
длины чтения, необходима ручная обработка ридов и сборка части генома. Молекулярно-
генетическими методами показано, что вид искомого гриба с вероятностью 100% относится к 

Beauveria bassiana. 
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