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Для определения систематического положения микроорганизмов часто используются
генетические маркеры, наиболее распространенный из которых — ген 16S рРНК. Однако
известно, что разрешающая способность в определении микроорганизма до уровня вида
у данного гена не всегда достаточна. Поэтому остается актуальным поиск новых генети-
ческих маркеров для филогении. В представляемой работе проверена пригодность после-
довательностей генов, связанных со жгутиковой подвижностью, для филогенетического
анализа у бактерий рода Paenibacillus.

Геномы штаммов рода Paenibacillus получали из базы данных NCBI; также в ана-
лизе использовали сборку генома бактерии рода Paenibacillus sp, ранее выделенной из
кишечника ископаемого Bison priscus. Сервер RAST [5] использовали для аннотирования
геномов. Предсказание пространственной структуры выбранных белков по полученным
аминокислотным последовательностям проводили с помощью AlphaFold [1]. Аминокислот-
ные последовательности белков выравнивали алгоритмом T-Coffee [2], на результирующее
выравнивание накладывали пространственную структуру при помощи ESPrint [3]. На ос-
новании полных нуклеотидных последовательностей генов и их фрагментов, отобранных
по данным выравниваний, строили филогенетические деревья методом максимального
правдоподобия в программе MEGA 11 [4]. Полученные результаты сравнивали с филоге-
нетическими деревьями для генов 16S рРНК и некоторых белков «домашнего хозяйства»,
построенных тем же методом.

Установлено, что для филогенетических деревьев некоторых генов белков аппарата
подвижности (rpoD, FliM и др.) и их фрагментов наблюдается сходство с деревьями, по-
строенными на основе генов, выбранных для сравнения (16S рРНК, MutL и др.). Ген белка
RpoD демонстрирует один из лучших результатов. Однако, для большинства генов и их
фрагментов отмечена низкая сходимость результатов между разными генами аппарата
подвижности Paenibacillus. Из полученных результатов нельзя сделать однозначный вы-
вод о преимуществе от использования группы генов, отвечающих за подвижность и ее
регуляцию при проведении филогенетического анализа.

Тем не менее, представляется целесообразным проверка исходного предположения на
других микробных филогруппах.
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