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В настоящее время, широкое использование метаболических свойств микроорганизмов
имеет место в производстве пищевых продуктов, антибиотиков, инсектицидов, лекарств
и других продуктов. Представляется важным поиск новых культур бактерий с полезны-
ми для промышленности свойствами. Целью данной работы являлось выделение новых
штаммов бактерий из почвы и их молекулярно-генетическая идентификация, с помощью
анализа гена 16S рРНК.

В качестве источника выделения микроорганизмов использовались образцы почвы,
отобранные на полях аграрных хозяйств. Культивирование выделенных бактерий произво-
дилось на мясо-пептонном агаре и питательной среде Эндо, при 28oC в течении 24-48 часов.
В результате до отдельных колоний изолированы 25 штаммов бактерий различных таксо-
номических групп. Для подтверждения генетических отличий каждого штаммов проведе-
но молекулярное типирование с праймерами M13 и 1254. Для 13 штаммов выполнен ана-
лиз нуклеотидной последовательности гена 16S рРНК. Видовая принадлежность штаммов
устанавливалась при наличии 97-99% гомологии с геном 16S рРНК референтных после-
довательностей ранее систематизированных видов. Продукты ПЦР видоспецифического
фингерпинта состояли из 2-6 фрагментов размерами 250-5000 п.н. и 2-5 фрагментов разме-
рами 200-5000 п.н. соответсвенно в зависимости от используемого праймера. Для каждого
штамма установлено индивидуальное сочетание бендов, что подтвердило их генетические
различия. По результатом анализа гена 16S рРНК, в состав выделенной группы бакте-
рий входили преимущественно представители рода Bacillus, видов B. aryabhattai (98-99%
гомологии), B. weihenstephanensis (98%) и B. simplex (99%). Также были выявлены еди-
ничные представители родов Polaromonas (P. jejuensis (97%)), Burkholderia (B. graminis
(99%)), Arthrobacter (Arthrobacter sp.(99%)) и Streptomyces (Streptomyces sp.(98%)).

В дальнейшим, исследования будут направлены на молекулярно-генетическую иден-
тификацию изолятов и изучение биохимических свойств выделенных штаммов, а также
атифунгальной активности в отношении фитопатогенных грибов.
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