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Мета. З метою коректної видової ідентифікації та оцінки гетерогенності популяції було 
проведено фінгепринтування геномів, ізольованих нами Pectobacterium sp., колекційних штамів 
«Erwinia toxica» і типових представників окремих видів родів Pectobacterium і Dickeya. Методи. 
В ході досліджень було використано мікробіологічні, молекулярно-генетичні (REP-ПЛР), мате-
матично-статистичні методи досліджень. Результати. Встановлено значну спорідненість 
ізольованих Pectobacterium sp. та колекційних штамів «Erwinia toxica» із типовим штамом 
P. carotovorum susp. carotovorum УКМ B1075Т за BOX, REP та ERIC профілями. Оцінена гене-
тична гетерогенність ізольованих Pectobacterium sp. та колекційних «Erwinia toxica» штамів. 
Висновки. Виявлена значна спорідненість за BOX, REP та ERIC профілями ізольованих 
Pectobacterium sp. та колекційних «Erwinia toxica» штамів із з типовим штамом P. carotovorum 
susp. carotovorum УКМ B1075Т найбільш вірогідно, свідчить про їх належність до даного виду. 
Показана генетична однорідність ізольованих штамів Pectobacterium sp. та гетерогенність 
колекційних штамів «Erwinia toxica», що, напевно, обумовлено відбором рослин із однієї або 
різних кліматично-географічних зон. 
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ступ. Відомо, що останнім часом овочівництво набуває все більшої популярності 
за рентабельністю вирощування у виробників аграрної продукції. Це, певною мі-

рою, обумовлюється можливістю вирощування даних культур як в умовах закритого, 
так і відкритого ґрунту. Але фітопатологи констатують, що умови, які створюються в 
закритому ґрунті при вирощуванні овочевих рослин, а саме — тривале використання 
ґрунту, обмежений набір культур, штучний мікроклімат сприяють масовому розвитку 
хвороб [1, 2, 3]. Останній чинник значно вливає на їх врожайність. Крім того, інтенсивне 
пестицидне навантаження, відсутність коректної сівозміни та використання обмеженої 
кількості сортів призводить як до спалаху епіфітотій, так і до перерозподілу видового 
складу збудників різної етіології та появи нових фітопатогенів [4]. В Україні традиційно 
однією з найбільш популярних овочевих культур закритого ґрунту є огірки. Але одним із 
головних факторів, що перешкоджають ефективному вирощуванню даної культури як в 
умовах закритого так і відкритого ґрунту є незадовільний моніторинг та обмежене за-
стосування ефективних методів попередження та запобігання розповсюдженню збуд-
ників найбільш шкодочинних захворювань, зокрема і бактеріальних [3, 4]. Як відомо, 
основними збудниками бактеріальних хвороб огірків є: Pseudomonas syringae pv. 
lachrymans — мокра гниль та в’янення, Pectobacterium carotovorum susp. сarotovorum — 
м’яка гниль плодів, Erwinia tracheiphila — бактеріальне в’янення, Xanthomonas 
campestris pv. cucurbitae — бактеріальна плямистість листя [4]. На початку 70-х років 
минулого століття українськими дослідниками вперше в світі виділено в чисту культуру 
і охарактеризовано за низкою ознак фенотипу новий вид «Erwinia toxica» — збудника 
судинного бактеріозу огірків, переважно, у закритому ґрунті [3]. Та, не зважаючи на 
детальне вивчення фенотипових властивостей, значну шкодочинність і подібність 
окремих симптомів до деяких видів роду Erwinia та Pectobacterium, таксономічний ста-
тус даного збудника до сих пір є невизначеним [5]. 
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Слід також відмітити, що ураження ряду 

овочевих рослин за типом м’якого гниття або 

чорної ніжки, окрім Pectobacterium carotovorum, 

також можуть спричиняти і Dickeya chysanthemi, 

Pectobacterium wasabiae, Pectobacterium atrosep-

ticum, декілька флуоресцентних видів бактерій 

роду Pseudomonas тощо [6, 7, 8, 9, 10]. Відомо, 

що ключовим аспектом боротьби із будь-яким 

збудником є його вчасна та коректна діагностика 

та ідентифікація [9]. 

Зазвичай, при ідентифікації фітопатогених бак-

терій використовують поліфазний підхід, що перед-

бачає характеристику як фенотипових так і геноти-

пових властивостей [9, 11]. Як правило, при аналізі 

генетичних ознак фітопатогенних бактерій викорис-

товують молекулярно-генетичні методи, що дозво-

ляють не тільки коректно ідентифікувати збудника, 

а оцінити гетерогенність його популяції [12, 13, 14]. 

До групи таких методів належать так звані методи 

«фінгепринтування геному», зокрема: REP-ПЛР 

(Repetitive element PCR fingerprinting), RAPD-ПЛР 

(Random amplification of polymorphic DNA), AFLP-

ПЛР (Amplified fragment length polymorphism). На 

думку багатьох дослідників, ключові переваги REP-

ПЛР аналізу порівняно з аналогічними методами 

наступні: використання універсальних праймерів, 

що обмежують у прокаріотичному геномі три класи 

коротких послідовностей, які повторюються — REP 

(repetitive extragenic palindromic), ERIC (enterobacte-

rial repetitive intergenic consensus), ВОХ (repetitive 

ВОХ sequences); можливість отримання в резуль-

таті аналізу трьох незалежних REP, ВОХ та ERIC 

профілів. Недоліками даного методу є: необхідність 

одночасного використання типових і патотипових 

штамів з досліджуваними штамами для коректної їх 

ідентифікації; висока чутливість даного методу, що 

може призвести до хибно позитивних та хибно не-

гативних результатів [13, 15, 16]. 

Протягом зимово-весняного періоду декіль-

кох років нами було проведено моніторинг наса-

джень огірків у закритому ґрунті в одному із най-

більших тепличних господарств Київської області. 

В ході фітопатологічного аналізу було діагносто-

вано ураження рослин, що характеризувалося 

поступовим хлорозом з подальшим в’яненням 

рослин та гниттям плодів. З уражених рослин та 

плодів було виділено близько 50 ізолятів з яких 

за ключовими фенотиповими властивостями у 

подальші дослідження відібрано 5 найбільш аг-

ресивних штамів. За результатами аналізу ком-

плексу ознак фенотипу та гомології нуклеотидної 

послідовності гену 16рРНК як ізольовані нами 

штами Pectobacterium sp. так і колекційні «Erwinia 

toxica» виявили значну спорідненість з типовими 

представниками роду Pectobacterium зокрема і з 

близькоспорідненими з Pectobacterium caroto-

vorum видами (не опубліковані дані). Саме тому, 

метою наших досліджень було фінгепринтування 

геному, за допомогою REP-ПЛР, ізольованих 

нами Pectobacterium sp., колекційних «Erwinia 

toxica» штамів і типових представників окремих 

видів родів Pectobacterium і Dickeya для коректної 

таксономії перших на рівні виду. 

Матеріали і методи 

Об’єктами досліджень були ізольовані нами з 

уражених тканин огірків штами фітопатогенних бак-

терій Pectobacterium sp. 1ог, 2ог, 3ог, 4ог, 5ог та 

колекційні штами «Erwinia toxica» 8692, 8693, 8694, 

8695, 8415, 8416, 8417, 8418, 8419. Для порівняль-

ного аналізу у дослідженнях також використовува-

ли наступні типові штами пектолітичних бактерій: 

Pectobacterium carotovorum susp. carotovorum УКМ 

B-1075
Т
 (International collection of microorganisms 

from plant (ICMP) 5702, National collection of Plant 

Pathogenic bacteria (NCPPB) 312, American type 

culture collection (ATCC) 15713), Pectobacterium 

atrosepticum УКМ B-1084
Т
 (International collection of 

microorganisms from plant (ICMP) 1526, National 

collection of Plant Pathogenic bacteria (NCPPB) 549, 

American type culture collection (ATCC) 33260), 

Dickeya chrysanthemi УКМ B-1087
Т
 (International 

collection of microorganisms from plant (ICMP) 5703, 

National collection of Plant Pathogenic bacteria 

(NCPPB) 402, American type culture collection (ATCC) 

11663). 

Виділення та очищення геномної ДНК дослі-

джуваних штамів проводили із використанням 

набору реактивів «ДНК-сорб-В» згідно рекомен-

дації виробника. Концентрацію ДНК визначали 

спектрофотометрично за допомогою спектрофо-

тометру BioPhotometr фірми Eppendorf. Для про-

ведення ПЛР використали наступні універсальні 

праймери: REP 1R -5’-IIIICGICGICATCIGGC-3’, 

REP 21 -5’-ICGICTTATCIGGCCTAC-3’; ERIC 1R -

5’-ATGTAAGCTCCTGGATTCAC-3’, ERIC 2 -5’-

AAGTAAGTGACTGGGGTGAGCG-3; BOX A1R -5’-

CTACGGCAAGGCGACGCTGACG-3’. Реакційна 

суміш (об’єм 20 мкл) для проведення ПЛР місти-

ла: TrisНCl — 50 мМ, KCl — 50 мМ, MgCl2 — 

2,5 мМ, Tween 20 — 0,1 %, dNTP — 200 мМ кож-

ного, праймери — 100 нМ кожного, Taq-ДНК по-

лімераза — 1U, геномна ДНК — 3 мкл (загальна 

кількість — 50−150 нг ДНК). Реакція проводилася 
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у пробірці об’ємом 0,5 мл, реакційна суміш зна-

ходилась під захисним шаром мінеральної олії. 

Умови проведення ампліфікування були наступ-

ними: початкова денатурація ДНК — 94 °С/5 хв і 

основна денатурація ДНК — 94 °С/1 хв (однакова 

для всіх видів ПЛР); відпалювання — 44 °С/1 хв 

(REP-ПЛР з REP праймерами), 52 °С/1 хв (REP-

ПЛР з ERIC праймерами) та 52°С/1,5 хв. (REP-

ПЛР з BOX праймерами); елонгація — 72 °С/2 хв 

(REP-ПЛР з BOX праймерами) та 72 °С/4 хв 

(REP-ПЛР з REP та ERIC праймерами); заключ-

ний синтез — 72 °С/10 хв (однакова для всіх ви-

дів REP-ПЛР). Кількість циклів ПЛР — 35. Амплі-

фікування проводили з використанням термоцик-

леру «Терцик» фірми ДНК-Технологія. Продукти 

реакції розподіляли електрофоретично з викори-

станням камери для горизонтального електро-

форезу SE-1 фірми Хеликон ООО у 1,5 % агароз-

ному гелі, ТБЕ буфері протягом 4 годин за на-

пруженості електричного поля 1,5 В/см. Електо-

форетичний розподіл продуктів реакції візуалізу-

вали за допомогою УФ-трансілюмінатора 

UVSTRA WLI 312 NM фірми Biometra. Для визна-

чення розмірів ДНК фрагментів використовували 

маркер молекулярної маси MassRulerDNA Ladder 

Mix SM040 фірми ThermoFisher Scientific. Спорід-

неність одержаних REP, ERIC та BOX профілів 

порівнювали візуально та аналізували за допомо-

гою комп’ютерної програми DENDRO UPGMA 

(http://genomes.urv.cat/UPGMA/). Дана програма 

базується на використанні UPGMA (Unweighted 

Pair Group Method with Arithmetic Mean) методу, 

що дозволяє створювати дерева які графічно 

відображають матриці подібності (Similarity 

matrix) та відстаней (Distance matrix) розраховані 

на основі коефіцієнту Жакарда.  

Результати та їх обговорення 

В результаті проведених досліджень отри-

мано BOX, REP та ERIC профілі ізольованих на-

ми Pectobacterium sp. і колекційних «Erwinia 

toxica» штамів а також типових штамів P. ca-

rotovorum susp. carotovorum УКМ B1075
Т
, P. atro-

septicum УКМ B-1084
Т
, D. chrysanthemi УКМ B-

1087
Т. Зокрема у BOX профілях (рис. 1а) ізольо-

ваних Pectobacterium sp., колекційних «Erwinia 

toxica» штамів та типового штаму P. carotovorum 

susp. carotovorum УКМ B1075
Т
 виявлено 8 спіль-

них ДНК фрагментів молекулярною вагою близь-

ко 250, 300, 370, 450, 600, 800, 1500 н. п. Слід 

відмітити, що близько 80 % детектованих нами у 

ізольованих і коллекційних штамів, а також типо-

вого штаму P. carotovorum susp. carotovorum УКМ 

B1075
Т
 продуктів ПЛР є спільними із типовим 

штамом P. atrosepticum УКМ B-1084
Т
. 
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Рисунок 1. Електрофоретичний розподіл продуктів REP-ПЛР з: BOX A1R праймером (а), ERIC 1R та ERIC 2 праймерами (б), 
REP 1R і REP 21 праймерами (в). 1, 2, 3, 4, 5 — Pectobacterium sp. 1ог., 2 ог., 3ог., 4ог., 5ог., 6,7,8,9,10, 11,12,13,14 — «Erwinia 
toxica» 8692, 8693, 8694, 8695, 8415, 8416, 8417, 8418, 8419, 15 — P. carotovorum susp. carotovorum 1075

Т
, 16 — P. atrosepticum 

B-1084
Т
, 17 — Dickeya chrysanthemi B-1087

Т 

Натомість лише 10 % ідентифікованних у 
типового штаму D. chrysanthemi УКМ B-1087

Т
 

ДНК фрагментів є подібними до продуктів ПЛР 
виявлених у зазначених вище колекційних і ізо-
льованих штамів а також типового штаму 
P. carotovorum susp. carotovorum УКМ B1075

Т
. 

Зокрема спільними для представників роду 
Pectobacterium виявилися продукти ПЛР з BOX 
A1R праймером молекулярною вагою 300, 370, 
400, 900, 1000 та 1500 н. п. Натомість, фрагменти 
розміром 250, 450, 600, 800 виявилися спільними 
лише для ізольованих Pectobacterium sp., части-
ни колекційних «Erwinia toxica» штамів та типово-
го штаму P. carotovorum susp. carotovorum УКМ 
B1075

Т
. Штам D. chrysanthemi УКМ B-1087

Т
 утво-

рив в наслідок реакції 3 унікальних ДНК фрагмен-
ти розміром 100, 2000, 2500 н. п. Як видно з ден-
дрограми у досліджуваної групи штамів присутня 
гетерогенність BOX профілів (рис. 2а). 

Зокрема, ізольовані нами штами Pectobac-
terium sp. сформували окремий кластер високос-
поріднений з двома кластерами до яких увійшли 
колекційні штами «Erwinia toxica» та типовий 
штам P. carotovorum susp. carotovorum УКМ 
B1075

Т
. Виявлена нами гетерогенність BOX про-

філів колекційних штамів «Erwinia toxica» не су-
перечить даним літератури. Так, рядом авторів 
виявлений зв’язок між регіоном з якого був ізо-
льований той чи інший штам та групою BOX про-
філів до якої він належить [15, 17, 18, 19, 20]. 

Слід відмітити, що штами Pectobacterium sp. були 
ізольовані нами із одного тепличного господарст-
ва Київської області. Натомість, колекційні штами 
«Erwinia toxica» були ізольовані при моніторингу 
захворювань огірків у тепличних господарствах 
9 областей України, що, на наш погляд, певною 
мірою, обумовлює гетерогенність BOX профілів 
даних штамів. У ERIC профілях ізольованих 
Pectobacterium sp., колекційних «Erwinia toxica» 
штамів та типового штаму P. carotovorum susp. 
carotovorum УКМ B1075

Т
 виявлено 13 спільних 

ДНК фрагментів молекулярною вагою 180, 200, 
220, 290, 300, 400, 420, 480, 500, 790, 800, 900, 
1500 н. п. (рис. 1б). Близько 40 % ідентифікова-
них у ізольованих Pectobacterium sp., колекційних 
«Erwinia toxica» штамів та типового штаму 
P. carotovorum susp. carotovorum УКМ B1075

Т
 

продуктів ПЛР є спільними зі штамом P. atro-
septicum УКМ B-1084

Т
. Натомість типовий штам 

D. chrysanthemi УКМ B-1087
Т
 має лише близько 

15 % спільних з ізольованими Pectobacterium sp., 
колекційними «Erwinia toxica» штамами та типо-
вим штамом P. carotovorum susp. carotovorum 
УКМ B1075

Т
 ДНК фрагментів. 

Так, спільними для представників роду 
Pectobacterium виявилися продукти ПЛР з ERIC 
1R та ERIC 2 праймерами молекулярною вагою 
400, 480, 500, 900 н. п. Штам D. chrysanthemi УКМ 
B-1087

Т
 споріднений з рештою штамів за двома 

ДНК фрагментів молекулярною вагою 200, 300 
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н.п. За дендрограмою спорідненості (рис. 2б) 
штами Pectobacterium sp. 1ог, 2ог, 3ог, 4ог, 5ог та 
«Erwinia toxica» 8692, 8693, 8694, 8695 утворили 
спільну групу до якої також входить типовий 
штам P. carotovorum susp. carotovorum УКМ 
B1075

Т
. Натомість штами «Erwinia toxica» 8415, 

8416, 8417, 8418, 8419 сформували окремий кла-
стер близькоспоріднений із зазначеною вище 
групою видів. Отримані нами результати ще раз 

підтверджують помічену нами раніше генетичну 
гетерогенність групи колекційних штамів «Erwinia 
toxica». Крім того, результати аналізу ERIC про-
філів досліджуваних штамів також свідчать на 
користь значної генетичної спорідненості, відмі-
ченої нами раніше при аналізі результатів BOX-
ПЛР, групи досліджуваних штамів та типового 
штаму P. carotovorum susp. carotovorum УКМ 
B1075

Т
. 

  

 

а 

 

б 

 

в 

Рисунок 2. Дендрограма спорідненості (кластерний алгоритм) побудована за результатами BOX (а), ERIC (б) та REP (в) профі-
лювання геному ізольованих Pectobacterium sp., колекційних «Erwinia toxica» штамів та типових штамів родів Pectobacterium і 

Dickeya та з використанням UPGMA аналізу. Кофіціент когенетичної кореляції (r) = 0,98 – 0,99  
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У REP профілях (рис. 1в) ізольованих нами 
Pectobacterium sp., «Erwinia toxica» штамів та 
типового штаму P. carotovorum susp. carotovorum 
УКМ B1075

Т
 виявлено 7 спільних ДНК фрагментів 

молекулярною вагою близько 200, 300, 500, 
600,700, 1000, 1500 н. п. Приблизно 50 % іденти-
фікованих у ізольованих Pectobacterium sp., коле-
кційних «Erwinia toxica» штамів та типового шта-
му P. carotovorum susp. carotovorum УКМ B1075

Т
 

продуктів ПЛР є спільними зі штамом P. atro-
septicum УКМ B-1084

Т
. Штам D. chrysanthemi УКМ 

B-1087
Т
 має близько 50 % спільних із зазначеною 

вище групою штамів продуктів ПЛР. Так, спіль-
ними для представників роду Pectobacterium ви-
явилися продукти ПЛР з REP 1R і REP 21 прай-
мерами розміром 200, 300, 600 н. п. Штам 
D. chrysanthemi УКМ B-1087

Т
 споріднений з реш-

тою штамів за трьома ДНК фрагментами молеку-
лярною вагою 200, 300 та 1000 н. п. Цікаво, що 
усі включені у дослідження штами мають спіль-
ний продукт REP-ПЛР розміром 800 н. п., відсут-
ній у решти штамів. За результатами UPGMA 
аналізу штами Pectobacterium sp. 1ог, 2ог, 3ог, 
4ог, 5ог та «Erwinia toxica» 8692, 8693, 8694, 8695 
утворили спільний кластер близькоспоріднений з 
типовим штамом P. carotovorum susp. carotovo-
rum УКМ B1075

Т
. Натомість штами «Erwinia 

toxica» 8415, 8416, 8417, 8418, 8419 сформували 
окрему групу близькоспоріднену із зазначеним 
вище кластером (рис. 2в). Отже згідно отриманих 
результатів група штамів Pectobacterium sp., 
«Erwinia toxica» є значно споріднена з типовими 
представниками роду Pectobacterium, що здатні 
викликати м’яке гниття ряду рослин, і зокрема з 
типовим штамом P. carotovorum susp. caroto-
vorum УКМ B1075

Т
. Необхідно також зазначити 

кореляцію результатів «фінгепринтування гено-
му» за допомогою REP-ПЛР із даними філогене-
тичного аналізу отриманими нами раніше. Так, 
ізольовані Pectobacterium sp. та колекційні 
«Erwinia toxica» штами виявили найвищій рівень 
спорідненості нуклеотидних послідовностей гену 
16S pPHК (97–99 % гомології) із представниками 
підвидів subsp. сarotovorum, odoriferum, 
brasiliensis, у складі виду P. carotovorum та вида-
ми P. wasabiae і P. atrosepticum (неопубліковані 
дані). Крім того, попередньо нами також виявле-
но значну подібність комплексу ознак фенотипу 
(патогенні, фізіолого-біохімічні, морфолого-куль-
туральні властивості та жирнокислотний склад 
клітинних ліпідів) даної групи штамів із типовими 
штамами P. carotovorum susp. carotovorum УКМ 
B1075

Т 
і P. atrosepticum УКМ B-1084

Т
. Даний факт 

вказує на кореляцію між фенотиповими і геноти-
повими властивостями ізольованих Pectobacte-
rium sp. та колекційних «Erwinia toxica» штамів. 
Необхідно зазначити, що отримані нами резуль-
тати BOX, REP та ERIC профілювання геному 
ізольованих штамів Pectobacterium sp. підтвер-
джують високу їх генетичну однорідність. Нато-
мість колекційні штами «Erwinia toxica» є генети-
чно гетерогенні за даною ознакою, що не супере-
чить даним літератури [15]. Зокрема, низкою дос-
лідників виявлено як гетерогенність так гомоген-
ність популяції P. carotovorum susp. carotovorum у 
природі. Так, варіабельність BOX, REP та ERIC 
профілів спостерігається у випадках ізолювання 
штамів із різних видів уражених рослин або ж 
рослин відібраних у географічно віддалених регі-
онах. Натомість, у ряді досліджень констатовано, 
що у BOX, REP та ERIC профілях штамів спорід-
нених за рослиною-господарем та місцевістю 
ізолювання майже відсутня варіабельність [17, 
18, 19, 20]. На думку деяких дослідників [15, 17], 
однією з важливих причин цього явища є те, що 
вибір рослин з однієї кліматично-географічної 
зони може мати вплив на генетичну карту бакте-
рії, а також дисперсію коротких послідовностей, 
які повторюються (BOX, REP та ERIC) у геномі 
бактерії, що певною мірою пояснює отримані 
нами результати. Безсумнівно, даний факт ще 
раз підтверджує думку про те що REP-ПЛР аналіз 
є надійним інструментом у випадку масштабних 
епіфітотій, а базу даних BOX, REP та ERIC про-
філів фітопатогенних бактерій можна використо-
вувати для ефективного, швидкого моніторингу 
збудників. 

Висновки 

Виявлено генетичну однорідність ізольова-
них штамів Pectobacterium sp. та генетичну гете-
рогенність колекційних штамів «Erwinia toxica», 
що викликають гниття плодів та в’янення рослин 
огірків у закритому ґрунті. Отримані нами резуль-
тати можуть бути основою для ефективного моні-
торингу ти швидкої коректної діагностики даного 
збудника у випадку масового захворювання рос-
лин. Також встановлено значну спорідненість за 
BOX, REP та ERIC профілями даної групи штамів 
із з типовим штамом P. carotovorum susp. caro-
tovorum УКМ B1075

Т
, що найбільш вірогідно свід-

чить про їх належність до даного виду.  
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Aim. For the purpose of correct species identification and 
estimation of population’s heterogeneity, the fingerprinting 
of the genome of isolated by us Pectobacterium sp., 
collection «Erwinia toxica» strains and typical 
representatives of certain species of Pectobacterium and 
Diskeya genera has been carried out. Methods. In the 
course of research, microbiological, molecular genetic 
(REP-PCR), mathematical-statistical methods of research 
were used. Results. On the basic of BOX, REP and ERIC 
profiles the significant affinity between isolated 
Pectobacterium sp. and collections «Erwinia toxica» 
strains with the typical P. carotovorum susp. carotovorum 
UCM B1075

T
 has been established. Genetic heterogeneity 

of isolated Pectobacterium sp. and collections «Erwinia 
toxica» strains has been estimated. Conclusions. It has 
been found the significant relationship between isolates 
Pectobacterium sp. and the collection «Erwinia toxica» 
strains with the typical strain P. carotovorum susp 
carotovorum UCM B1075

T
 on the basic of their BOX, REP 

and ERIC profiles. Most likely, its indicates that they 
belong to this species. The genetic homogeneity of 
isolated Pectobacterium sp. strains of and the genetic 
heterogeneity of the collection «Erwinia toxica» strains is 
probably due to the plant’s selection from similar or 
different region. 

Keywords: identification, genetic heterogeneity, REP-
PCR, «Erwinia toxica», Pectobacterium sp. 
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