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Мета. Метою роботи було виявити від-

мінності у визначених нуклеотидних послідов-

ностях геномних ДНК 2 мутантів та вихідного 

штаму. Wild-тип штам  Streptomyces globisporus 

1912 виділено у 1967 році зі зразка ґрунту сіль-

ськогосподарських угідь (Вірменія). Отримано 2 

його мутанти з різними фенотиповими характе-

ристиками (1912-2 та 1912-4Crt). Визначено  

нуклеотидну послідовність 19 генів вихідного 

штаму та до 90 % послідовності геномів його 

мутантів. Методи. Програми BLASTN викори-

стовували під час порівняння первинних струк-

тур ДНК. Результати. BLAST-аналіз сиквенсів 

мутантів S. globisporus 1912-2 та 1912-4Crt ви-

явив їх ідентичність на 99,99 %. Покриття (Query 

cover) гомологічних послідовностей мутантів 

1912-4Crt та 1912-4Crt становило 95 %. Було 

встановлено, що багато контигів мутантів (як 

1912-2, так і 1912-4Crt) є унікальними – їх пос-

лідовності абсолютно відмінні від послідовнос-

тей контигів іншого варіанта. Висновки. Про-

ведене визначення послідовностей геномів 3 

варіантів одного мікроорганізму є корисним для 

побудови єдиної генетичної карти S. globisporus 

1912. Крім того, завдяки порівняльному аналізу 

сиквенсів мутантів одного штаму виявляється 

генетичний базис фенотипових змін.   

Ключові слова: BLAST-аналіз, первинна 

структура, геном, кластер, ген, ідентичність, 

покриття. 

 

Починаючи з 1977 р., активно проводиться 

визначення первинних структур ДНК організмів 

(вірусів, мікроорганізмів, рослин, тварин, лю-

дини). Різні бази даних містять інформацію про 

мільйони нуклеотидних послідовностей як 

окремих генів, так і повних геномів. Наприклад, 

кількість визначених повних геномів стрепто-

міцетів незабаром досягне 500. Зараз вже немає 

потреби доводити необхідність сиквенування 

геномів та значення  всебічного їх вивчення. 

Всім відома корисність таких досліджень для 

розвитку науки та практики [1–5]. 

Метою представленої роботи є виявити 

відмінності у визначених первинних структурах  

контигів геномних ДНК двох мутантів та окре-

мих генів вихідного штаму. 

 

Матеріали і методи 

Штами. Вихідний штам S. globisporus 

1912 виділено із зразка культивованого ґрунту, 

який було відібрано  у 1967 році на березі озера 

Севан (Вірменія:  Кавказькі гори). Приналеж-

ність штаму до виду S. globisporus визначено у 

1988 році професором Кузнєцовим (Інститут 

мікробіології Академії наук, Москва). Встанов-

лено, що штам належить до S. albovinaceus 

субгрупи S. griseus клади [6].  

Стрептоміцет зберігається в Українській 

Колекції Мікроорганізмів в Інституті мікробіо-

логії і вірусології ім. Д. К. Заболотного НАНУ як 

штам Streptomyces globisporus Ac-2098 [htpp: 

//www.imv.kiev.ua/images/doc/catalog/UCM_catal

og.pdf]. 

Нами отримано похідні варіанти S. 

globisporus 1912 з різними фенотиповими хара-

ктеристиками [7]. Початковий штам S. 

globisporus 1912 та його варіанти продукують 

біологічно активні метаболіти: антибіотики 

(ландоміцини A, D, E), регулятори (A-фактор, 

(L)-N-метилфенілаланіл-дегідробутирин дике-

топіперазин), каротиноїди (бета-каротин, ліко-

пін), ферменти (бета-галактозидаза) [7–12].  

Методи. Програми BLAST (blastn, bl2seq) 

використовували під час порівняння первинних 

структур ДНК [www.ncbi.nlm.nih.gov/blast].  

 

Результати та обговорення 

У представленому дослідженні, крім пос-

лідовностей 19 генів вихідного штаму S. 

globisporus 1912, аналізувалися послідовності 

геномів двох його мутантів (1912-2 та 1912-4Crt) 

(табл. 1).  

Мутант S. globisporus 1912-2 був виділе-

ний за дії n-метил-н'-нітро-н-нітрозогуанідину 

на спори S. globisporus 1912 [7]. Він продукує 

ландоміцин Е та новий регулятор транскрипції 

біосинтезу антибіотиків і морфогенезу у стреп-
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томіцетів дикетопіперазинового характеру [7, 

11, 12]. Мутант S. globisporus 1912-4Crt - спон-

танний мутант S. globisporus 1912, що продукує 

бета-каротин та лікопін [10,12]. 

Сиквеновано 19 генів вихідного штаму S. 

globisporus 1912 та 85 % – 90 % геномів його 

мутантів  (1912-2 та 1912-Crt4) (табл. 1). Інфор-

мацію про нуклеотидну послідовність отримано 

з баз даних NCBI 

[www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/]. Сиквену-

вання ДНК геному мутантів 1912-2 та 1912-4Crt 

проводили у BaseClear B.V., Leiden, Нідерланди 

[7, 10, 12]. 

Первинні структури 19 генів вихідного 

штаму S. globisporus 1912 були визначені част-

ково або повністю. Часткова послідовність (464 

п. н.) гена 16S рРНК, дві часткові послідовності 

полікетидсинтаз типу I (glo1, 333 п. н.) та (glo2, 

425 п. н.), 16 часткових або повних послідовно-

стей lnd-генів було додано до NCBI: 

AY443343.1, AY443344.1, AY443345.1, 

Y523868.1, AY528820.1, AY608714.1, 

AY608715.1, AY640377.1, AY662671.1, 

AY659997.1, AY659998.1, DQ139409.1, 

DQ275159.1, EU128492.2, HM204451.1, 

KJ701191.1. 

Результат сиквенування послідовності 

тотальної ДНК мутанта 1912-Crt4 (whole genome 

shotgun sequence) був доданий (25.08.2013) у 

базу даних (the NCBI Prokaryotic Genome 

Annotation Pipeline). Послідовність геному му-

танта 1912-Crt4 отримана у вигляді 466 послі-

довностей (contigs) (NZ_QWFA01000001 - 

NZ_QWFA01000466). 

Первинна структура тотальної ДНК му-

танта 1912-2 була визначена у 2014 році. Сик-

венси ще не депоновані у бази NCBI. Послідов-

ність геному мутанта 1912-2 складається з 1438 

контигів. У NCBI були додані повні послідов-

ності лише двох кластерів із геному мутанта 

1912-2: lndE-кластер – 37416 т. п. н. та crt-cluster 

– 10020 т. п. н. Локалізація 2 gvp-кластерів була 

визначена на контигах мутантів 1912-2: 

Contig_264 (1582 п.н. – 7132 п. н.), Contig_756 

(2889 п. н. – 5821 п. н.), Contig_781 (303 п. н. – 

2519 п. н.) [15]; рРНК-кластер був локалізований 

на його Contig_207 (10000 п. н. – 15184 п. н.) 

[14]. 

Молекулярні розміри контигів мутанта 

1912-2 становили від 358 п. н. (Contig_1421) до 

75588 п. н. (Contig_2), а розміри контигів варіа-

нта 1912-4Crt варіювали від 306 п. н. 

(NZ_QWFA01000466.1) до 124967 п. н. 

(NZ_QWFA01000001.1) . 

Ми припускаємо, що сиквеновані послі-

довності становлять 85 % – 90 % геномів мутан-

тів S. globisporus 1912. 

Вирівнювання первинних структур тота-

льної ДНК мутантів S. globisporus 1912-2 та 

1912-4Crt виявило, що вони ідентичні (99,99 %). 

Покриття гомологічних первинних структур 

(Query cover) 1912-4Crt та 1912-4Crt становило 

95 %. 

Було встановлено, що деякі контиги му-

тантів (як 1912-2, так і 1912-4Crt) були абсолю-

тно негомологічними структурами послідовно-

стям іншого варіанта.  

21 контиг мутанта 1912-4Crt мав струк-

тури, негомологічні структурам контигів 1912-2. 

Наприклад, Contig_98 (15006 п.н.) мутанта 

1912-2 мав таку негомологічну структуру. 

У якості прикладів негомологічних пос-

лідовностей 1912-4Crt можна навести контиги 

NZ_QWFA01000419, 631 п. н.; 

NZ_QWFA01000438, 806 п. н.; 

NZ_QWFA01000466, 306 п. н. Сумарно, такі 

негомологічні структури S. globisporus 1912-4Crt 

мали молекулярний розмір у 9370 bp. Крім того, 

низка контигів обох мутантів була тільки част-

ково негомологічною. Як приклади таких стру-

ктур можна навести контиги: Contig_4 (покрит-

тя = 66 %, ідентичність = 99,96 %), S. globisporus 

1912-2, NZ_QWFA01000454 (покриття = 28 %, 

ідентичність_86,16 %) та багато інших. 

Взаємодоповнення послідовностей мутан-

тів (1912-2 та 1912-4Сrt) корисне для побудови 

єдиної генетичної карти S. globisporus 1912. 

Прикладом такого використання можуть слугу-

вати завершені послідовності lndE-кластера та 

рРНК-кластера штаму S. globisporus 

1912 (рис. 1). 

Наявність у GenBank часткових та повних 

послідовностей ряду генів (наприклад, 15 

lnd-генів) вихідного штаму було корисним для 

локалізації унікального lndЕ-кластера на конти-

гах S. globisporus 1912-2 та визначення первин-

ної структури усіх 36 генів [10, 12]. Однак сик-

венування ДНК мутанта 1912-4Crt дозволило 

підтвердити вірогідну послідовність у 6 п. н. між 

lndІ та lndЕ генами [12]. 

Первинну структуру гена 16S рРНК S. 

globisporus 1912 було додано до GenBank, а пе-

рвинні структури рРНК-кластера S. globisporus 

1912-2 були ідентифіковані на Contig_207 [14]. 

Визначено первинні структури 10 рРНК-генів 

1912-4Crt, але вони не сформували жодного 

www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/
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повного кластера. Для 5S рРНК-гена 1912-4Crt 

було визначено тільки часткову послідов-

ність (рис. 1). 

Вихідний штам і його варіант S. 

globisporus 1912-2 не синтезують каротиноїди. 

Мутант 1912-4Crt є продуцентом каротиноїдів. 

Порівняння послідовностей їх crt-кластерів  до-

зволяє визначити можливу причину накопичен-

ня лікопіну мутантним 1912-4Crt. Вирівнювання 

послідовностей crt-кластера варіантів 1912-2 та 

1912-4Crt виявило делецію 117 bp в гені crtY, що 

кодує лікопін-циклазу мутанта 1912-4Crt 

(рис. 2).  

Розмір мутантного crtY-гена варіанта 

1912-2 у межах криптичнго кластера crt-генів  

становив 1239 п. н., тоді як у мутантів 1912-4Crt 

він зменшився до 1122 п. н. [14]. Можна також 

припустити, що мутант 1912-4Crt отримав ще 

хоча б одну мутацію регуляторного гена, яка 

призвела до дерегуляції синтезу каротиноїдів. 

 

Таблиця 1. Деякі характеристики геномних послідовностей S. globisporus 1912 та двох його ва-

ріантів 

Властивості 

послідовностей 

геномів 

визначені нуклеотидні послідовності геномів досліджуваних культур 

вихідний штам 

S. globisporus 1912  
мутант  1912-2  мутант 1912-4Crt 

Загальний розмір 

сиквенсів геному 
N 7124636 п.н. 7365300 п.н. 

Кількість контигів N 1438 466 

G/C вміст ДНК N 71,43% 71,50% 
Плазміди**  2 [13] 2 2 

Загальна  

кількість генів 
N 6706 6862  

Загальна  

кількість  

РНК генів 

N 67 75 

Загальна  

кількість  

рРНК оперонів 

N 1 0 

Загальна  

кількість  

рРНК генів 

1 частковий сиквенс 

16S rRNA-гену  AJ132630.1 
   3 rRNA гени [14] 13 

Загальна  

кількість  

тРНК генів 

N 64 62 

Загальна  

кількість  

псевдогенів 

N N 422 

Гени, що кодують 

протеїни 
2 partial sequences  

AY655136.1;  AY655137.1 
6583*  

2 gvp-кластер [15] 

 

6345 

Кластери генів 

вторинного 

метаболізму 

lndE-кластер: 16 часткових 

та повних сиквенсів lnd- ге-

нів 

 

lndE-кластер; - 

KJ645792.1; 

crt-кластер; - 

KM349312.1 

lndE-кластер; 

crt-кластер; 

Рівень сиквенсу 

ДНК 
19 часткових та повних  

сиквенсів генів 
whole genome shotgun 

sequence 
whole genome shotgun 

sequence 

NZ_QWFA00000000.1 
Примітки: N – ще визначено, * – узагальнено кодуючі гени та псевдогени, ** – визначено аналітичним методом дос-

лідження ДНК [16]. 
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Рис. 1. Розташування гомологічних фрагментів контигів варіантів S. globisporus 1912 року в межах 

рРНК-кластера. 

 

 

Рис. 2. Розташування гомологічних фрагментів контигів варіантів S. globisporus 1912 у межах crt-кластера. 

 

Висновки 

Проведені визначення послідовностей ге-

номів 3 варіантів одного мікроорганізму будуть 

корисні для побудови єдиної генетичної карти S. 

globisporus 1912. Крім того, пд час порівняль-

ного аналізу сиквенсів мутантів можна виявити 

генетичний базис фенотипових змін. 
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DIFFERENCE IN SEQUENCES OF THE STREPTOMYCES GLOBISPORUS 1912 AND 2 ITS MUTANTS 

Aim. The wild-type strain Streptomyces globisporus 1912 was isolated in 1967 from a sample of farmland (Armenia). 

Two mutants with different phenotypic characteristics were obtained (1912-2 and 1912-4Crt). The nucleotide sequences 

of 19 genes of the original strain and up to 90% of the genome sequence of its 2 mutants were determined. The aim of the 

study was to identify differences in the identified sequences of genomic DNA contigs of 2 mutants and individual genes of 

the original strain. Methods. BLASTN programs were used when comparing the DNA sequences. Results. BLAST 

analyzes of the sequences of 2 mutants S. globisporus (1912-2 and 1912-4Crt) revealed that they were identical (99.99%). 

Query cover of homologous sequences of mutants 1912-4Crt and 1912-4Crt was 95%. It was found that a number of 

mutant contigs (both 1912-2 and 1912-4Crt) were unique - their sequences were completely dissimilar to the sequences 

contigs of another variant. Conclusions. The determined sequences of genomes of 3 cultures will be useful in the con-

struction of the genetic map of S. globisporus 1912. In addition, the comparative analysis of sequences of mutants can 

reveal the genetic basis of phenotypic changes. 

Keywords: BLAST analysis, sequences, genome, cluster, gene, identity, overlap. 
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