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Вирусы бактерий рода Pseudomonas представляют собой весьма обширную группу вирулентных фагов. Эти микроорганизмы вызывают интерес исследователей как агенты защиты от различных бактериозов для использования в сельском хозяйстве, рыбоводстве, медицине. 
В данной работе представлены результаты идентификации четырех новых культур бактериофагов фитопатогенных бактерий с помощью электронной микроскопии вирионов фагов и рестрикционного анализа их ДНК. 
Изоляты фагов Pf-9, Pf-10, Pf-11 и Pf-12 выделяли из растительного материала и характеризовали по биологическим признакам. Микроскопичиские исследования проводили с помощью трансмиссионного электронного микроскопа марки ТЕМ Libra 120. Для характеристики ДНК фагов, вирулентных в отношении фитопатогенных бактерий Pseudomonas, использовали рестриктазы EcoRI, BamHI и HindIII.
Микроскопические исследования показали, что бактериофаги характеризовались изометрической головкой диаметром 38 - 45 нм и коротким конусовидным отростком, что позволило отнести их к семейству Podoviridae отряда Caudovirales.
При электрофоретическом разделении рестриктазой EcoRI молекул ДНК фагов Pf-10 и Pf-11 была выявлена идентичность по сайтам рестрикции (2 рестрикта), ДНК фагов Pf-9 и Pf-12 рестрицировали на 6 фрагментов различной молекулярной массой от 23 000 п.н. до 850 п.н. Тот же анализ с использованием рестриктазы HindIII показал, что ДНК штаммов бактериофагов Pf-9 и Pf-10 идентичны и имеют 6 рестриктов от 23 000 п.н. до 3 000 п.н., ДНК фагов Pf-11 и Pf-12 также оказались схожими и рестрицировались на 5 фрагментов. При воздействии рестриктазой BamHI на ДНК бактериофагов Pf-9 и Pf-10 была выявлена идентичность по сайтам рестрикции (5 рестриктов от 23 000 п.н. до 4 800 п.н.), ДНК фага Pf-11 разделялась на три фрагмента: 17 000, 11 000 и 10 000 п.н., а ДНК фага Pf-12 не расщеплялась данной нуклеазой. 
Таким образом, можно заключить, что по результатам микроскопических исследований и генетической идентификации фаги схожи между собой и относятся к семейству Podoviridae отряда Caudovirales.
Выражаем благодарность научному руководителю к.б.н. Новик Галине Ивановне.
