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Производство биопрепаратов на основе бацилл (бактерий рода Bacillus и филогене-
тически близких к ним) в последнее время является активно развивающейся отраслью
биотехнологии. Бациллы являются продуцентами ряда метаболитов с полезными для че-
ловека свойствами, в частности, проявляющих антагонистическую активность по отно-
шению к патогенам полезных сельскохозяйственных культур. Так, актуальной задачей
является разработка биопрепаратов на основе бацилл, проявляющих антагонизм к пара-
зиту злаковых культур - грибу рода Fusarium.

Бациллы синтезируют огромное число антимикотиков пептидного происхождения, от
2 до 47 аминокислот, синтезирующихся ферментами, пептидных синтаз (с англ. Non-
ribosomal peptide syntase) [3]. В данной работе мы исследовали нуклеотидные последо-
вательности - кластеры генов, оценивали их гомологию между разными классами данных
ферментов, представленных у видов бактерий рода Bacillus и Paenibacillus.

Нерибосомальные пептидные синтазы, в большинстве случаев имеют кластерное стро-
ение и следующие структурные домены: конденсации, тиолации, эпимеризации, аденил-
ации и терминации, которые перемещаются на разные места в конечной структуре белка
для создания соответствующего антибиотика. Предметом исследования стали, следующие
гены: srf (сурфрактины), itu (итурины), fen (фенгицины), fus (фузарицидины), pmx (по-
лимиксины)[1][2][4].

Идентичность итурин- с фенгицин- и сурфактин- синтаз составила 39,29 % и 32,46%
соответственно. 34% схожести у генов fen и sfa. Fus c Fen, itu и srf 25,8%, 33%, 39,35%
соответственно. Полная кластерная структура гена полимиксн-синтазы на данный момент
не представлена в генбанке сайта NCBI.

Таким образом, несмотря на схожее строение структуры данных ферментов и продук-
тов синтеза, нуклеотидные последовательности не обладают заметной консервативностью.
Филогенетическое дерево иллюстрирует полученные данные.
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Рис. 1. Филогенетическое дерево NRPS.
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