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К почвенным энтомопатогенным нематодам относятся представите-
ли двух семейств нематод отряда Rhabditida (сем. Steinernematidae и сем. 
Heterorhabditidae), имеющие сходный жизненный цикл. В почве обитают 
их личинки, способные проникать внутрь и убивать насекомых, внося 
в гемоцель последних особых бактерий, находящихся в симбиотической 
связи с нематодами. Интерес к этим нематодам связан в первую очередь 
с их использованием в качестве агентов биологического метода борьбы 
с насекомыми-вредителями. Энтомопатогенные нематоды становятся 
также удобным объектом для популяционных и биогеографических ис-
следований, поскольку накоплен значительный объем информации по их 
нуклеотидным последовательностям. 

В июле 2014 г. в окрестностях биостанции «Радуга» ИБМ ДВО РАН 
им. А. В. Жирмунского, находящейся в нижнем течении реки Камчат-
ки (на протоке из озера Азабачьего; территория Усть-Камчатского му-
ниципального района), было собрано 86 почвенных проб объемом около 
1 л. В контейнер с почвой добавляли по 5 гусениц последнего возрас-
та большой вощинной моли Galleria mellonella и оставляли в прохлад-
ном месте на 3–6 дней. После такой выдержки почву высыпали в кювету 
и отбирали погибших насекомых. Насекомые были доставлены в ла-
бораторию в Москве, где по прошествии 1–2 недель из погибших гусе-
ниц вышли многочисленные инвазионные личинки нематод. Нематод 
просматривали под бинокуляром для выявления по морфологическим 
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признакам именно энтомопатогенных нематод. Вышедших сапробио-
тических нематод выбрасывали, а из энтомопатогенных нематод филь-
трованием через ватный фильтр получали очищенные суспензии для 
хранения при 4–6 °С. ДНК из части суспензии живых личинок выде-
ляли с помощью колонoк Promega (Wizard® Genomic DNA Purification 
Kit). ITS-участок рибосомальной ДНК амплифицировали с помо-
щью праймеров TW81 5’-GTTTCCGTAGGTGAACCTGC-3’ и AB28 
5’-ATATGCTTAAGTTCAGCGGGT-3’ (Joyce et al., 1994). Полученные 
ПЦР продукты очищали в геле и с помощью преципитации этанолом 
в присутствии ацетата аммония, затем отправляли для прямого секве-
нирования (т. е. с теми же праймерами) в ЦКП «Генотех». Полученные 
хроматограммы читали с помощью программы Chromas 1.45. Для срав-
нительного анализа использовали все имеющиеся на данный момент 
в ГенБанке NCBI сходные последовательности, которые выявляли с по-
мощью опции BLAST (Altshul, et al., 1990). Выравнивания получали и ре-
дактировали (обрезали фланкирующие участки) с помощью программы 
ClustalX 1.81 и Genedoc, после чего анализировали с помощью програм-
мы PAuP  4b10 (Swofford, 1998), используя алгоритм максимальной эко-
номии (maximum parsimony).

Близ биостанции «Радуга» было выделено две культуры энтомопато-
генных нематод. Одна из них – на берегу оз. Азабачьего (Камчатка 1), 
другая – на склоне (Камчатка 4), прямо над станцией. BLAST-поиск 
в ГенБанке NCBI показал, что по последовательностям ITS-участка ри-
босомальной ДНК эти нематоды относятся к виду Steinernema kraussei 
(Steiner, 1923) Travassos, 1927. Проведенный филогенетический анализ 
взаимоотношений выделенных на Камчатке культур с другими популя-
циями этого вида свидетельствует, что камчатские культуры Steinernema 
kraussei по нуклеотидному составу ITS-участка полностью совпадают 
с представителями этого же вида из Японии (последовательность, депо-
нированная как AB243442). Также близкой оказывается и последователь-
ность Steinernema kraussei, выделенных нами в 2002 г. на берегу Телецкого 
озера на Алтае (AY171271). Наличие в последовательности «Камчатка 1» 
вставки из шести Т-нуклеотидов приводит к ее обособлению в филограм-
ме. В то же время, даже с учетом этой вставки, уровень различий между 
этими четырьмя близкими культурами невелик и составляет не более 9 
нуклеотидов (таблица).

Изучение полученной филограммы показывает, что ITS-участок 
рибосомальных последовательностей оказывается достаточно ин-
формативным для выявления внутривидовых групп в виде Stein-
ernema kraussei, а также определения филетических связей этого 
вида (рисунок).
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Нуклеотидные различия между камчатскими S. kraussei и другими 
представителями этого вида

Вид нематоды 1 2 3 4

1. Steinernema kraussei Япония AB243442 – 3 6 0

2. Steinernema kraussei Алтай AY171271 3 – 9 3

3. Steinernema kraussei Камчатка 1 0 3 – 6

4. Steinernema kraussei Камчатка 4 0 3 0 –

Примечание: Ниже диагонали показаны абсолютные различия (число различа-
ющихся нуклеотидов) между сравниваемыми популяциями нематод по результатам 
анализа в PAuP  4b10. Выше диагонали – различия с учетом poly-T вставки у изолята 
«Камчатка 1».

 Из филограммы видно, что ближайшим видом к Steinernema kraus-
sei является вид S. silvaticum. В пределах вида S. kraussei выявляются 
несколько хорошо поддерживаемых географических групп из 2–5 ви-
дов (центрально-европейская, турецкая). Присутствуют также суще-
ственно отличающиеся от других группы популяций, выделенных 
на значительном удалении друг от друга (Великобритания–Италия; 
Бельгия–Португалия). Приходится также заметить, что депонирован-
ные недавно как Steinernema kraussei польскими авторами три после-
довательности (KC608621, KC608623 и KC608624) относятся к виду 
S. silvaticum.

Полное совпадение довольно изменчивых по своей природе ITS-
участков рибосомальных последовательностей указывает на факт яв-
ного генетического родства между популяциями энтомопатогенных 
нематод. Хотя мы не представляем в настоящий момент, каким обра-
зом эти патогены почвенных насекомых могут распространяться на 
большие расстояния, сам факт такой идентичности несомненно ука-
зывает на сравнительно недавний перенос. Возможно, большего вни-
мания заслуживает замечание одного из пионеров изучения энтопо-
патогенных нематод Проспера Бовьена (Bovien, 1937) о возможности 
временной приостановки развития нематод-патогенов при переходе 
двукрылого-хозяина из личиночной стадии в имагинальную. В таком 
случае летающее насекомое успевает до момента гибели перенести 
нематод на значительные расстояния. В отличие от некоторых дру-
гих видов рода (Steinernema feltiae, S. carpocapsae) S. kraussei редко 
присутствует в обрабатываемой почве сельскохозяйственных угодий, 
и роль человека в разносе отдельных гаплотипов этой нематоды, по-
видимому, незначительна.
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