Развитие системы классификации актинобактерий рода Rathayibacter
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Актинобактерии рода Rathayibacter Zgurskaya et al. 1993 (сем. Microbacteriaceae) – аэробные, неспорообразующие, неправильные палочки с преобладающим менахиноном МК-10 в дыхательной цепочке и пептидогликаном Б-типа. Род включает 6 валидно описанных видов, большинство из которых имеют высокий уровень сходства фенотипических признаков и генов 16S рРНК (до 99.5%). Виды Rathayibacter (rathayi, iranicus, tritici, toxicus) известны как фитопатогены (вызывают гуммоз злаков), переносятся на растения галлообразующими нематодами рода Anguina. R. toxicus образует сильный токсин (гликолипид), являющийся причиной гибели травоядных животных. В последние годы представители рода обнаружены в почве и других природных образцах, в микробиомах здоровых растений, животных и человека.
Все вышесказанное определяет актуальность таксономического исследования этой группы бактерий с применением современных подходов и развития эффективных методов идентификации близких видов.
Результаты изучения 26 штаммов известных видов и новых изолятов Rathayibacter с использованием анализа 16S рРНК показали, что большинство изученных культур образуют тесные кластеры с типовыми штаммами известных видов (99.6–100% сходства). На основании данных МАЛДИ масс-спектрометрии, анализа «housekeeping» генов (gyrB, recA, rpoB, ppk) и ДНК-ДНК гибридизации установлено, что ассоцианты атипичных для Rathayibacter растений – Tanacetum sp. (пижма, Московская обл.) и Androsace sp. (проломник, Белгородская обл.) являются представителями двух новых видов. Изоляты из нематодных галлов на Acroptilon repens (горчак, Узбекистан) относятся к новому подвиду вида R. сaricis. Результаты полногеномного анализа (коэффициенты ANI и TETRA) демонстрируют, что R. toxicus целесообразно выделить в новый род сем. Microbacteriaceae.
В числе результатов работы – создание инструментария для экспресс-идентификации видов и подвидов Rathayibacter. Сконструированы специфические праймеры «housekeeping» генов, написана программа (работающая на алгоритмах EzTaxon) для корректного определения попарного сходства нуклеотидных последовательностей генов. Создана база данных МАЛДИ масс-спектров бактерий рода, обеспечивающая экспресс-идентификацию штаммов на уровне вида/подвида и выявление потенциальных представителей новых таксонов. Найдены новые хемотаксономические маркеры рода и ряда видов (преимущественно рибосомальные пептиды и белки) – что важно в связи с высоким сходством видов Rathayibacter по традиционным таксономическим признакам.
Работа выполнена при поддержке гранта РФФИ № 14-04-31825.
