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RESUMEN 

En Bacillus thuringiensis la técnica empleada para la clasificación de las 

serovariedades ó subespecies ha sido la H-serotipificación. Ésta se basa en 

reacciones inmunológicas de los antígenos que se encuentran en el flagelo de la 

bacteria, la flagelina es la proteína implicada en la reacción. Hasta ahora se conoce 

que existen varios genes de flagelina descritos en B. thuringiensis entre los 

principales se encuentra Hag, Fla A, Fla B y Fla C. La secuencia específica de los 

aminoácidos han sido correlacionado con serovariedades H específicas, sin embargo 

no se han analizado las relaciones entre cepas pertenecientes a la misma 

serovariedad. En este estudio se analizaron los genes de la flagelina de 29 cepas 

pertenecientes las tres principales serovariedades de B. thuringiensis las cuales son: 

israelensis, kurstaki y morrisoni. Los genes de la flagelina fueron amplificados y 

secuenciados. En las cepas de las serovariedades morrisoni e israelensis se 

encontraron regiones pertenecientes al gen Hag mientras que en kurstaki se 

encontraron Fla B en su mayoría a excepción del Fla A detectado en la cepa LBIT-

757. Estas secuencias fueron alineadas y sometidas a un análisis de distancias con 

el algoritmo de Neighbor Joining, con un análisis de remuestreó de 1,000 

pseudoreplicas. De manera general en los dendogramas recuperan tres grupos bien 

definidos y soportados coincidiendo con las tres serovariedades. Por lo tanto las 

secuencias obtenidas a partir del dominio de los genes de la flagelina resultan de 

mucha utilidad para la discriminación y clasificación en cepas de B. thuringiensis.  

 

 

 

 

 

 



 

ABSTRAC 

In Bacillus thuringiensis, the classifications are based on immunological reaction in H 

serotyping, the genes encodes flagellin, the protein responsible for eliciting reaction. 

The principal genes encodes flagellin are Hag, Fla A, Fla B, y Fla C and the amino 

acid sequences has been relations with a specific serovar. Here, the presence of the 

flagellin genes was studied in 29 strains to belong of three principal serovars: 

israelensis, kurstaki and morrisoni. The flagellin genes were amplified and sequence. 

We found in strains morrisoni and israelensis the gene Hag while in kurstaki we found 

majority Fla B perhaps in strain LBIT-757 be found Fla A. A bootstrapped neighbor-

joining tree was generated from the alignment of nucleotide sequences. In addition, 

all serovars from the same H serotype we found clustered together. These suggest 

that the sequences obtain from flagellin domain help for discrimination and 

classification in strains of Bacillus thuringiensis.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 


