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Бактерии из рода Kocuria распространены повсеместно. Они имеют биотехнологиче-
ский потенциал в связи с высокой устойчивостью к воздействие различных стрессовых
факторов, но на данный момент они плохо изучены. Был выделен новый штамм Kocuria
carniphila 988 из биопленки с колеса транспортной тележки на мясоперерабатывающем
производстве. Этот штамм показал высокую устойчивость к различным факторам окру-
жающей среды и нескольким антибиотикам. Мы собрали и проаннотировали его геном.

ДНК Kocuria carniphila 988 выделена с помощью Magen HiPure Bacterial DNA Kit
согласно протоколу и секвенирована при поддержке компании CeGаT GmbH. Далее с по-
мощью программы trimmomatic [3] с концов чтений были удалены нуклеотиды с качеством
ниже 20, после чего были отфильтрованы чтения длиной менее 50 нуклеотидов. Геном был
собран с помощью программы SPAdes [2] и проаннотирован с помощью сервера RAST [1].

Собранный геном имеет следующие характеристики: длина: 3.720.398 пар оснований,
N50 - 94997, L50 - 7, среднее покрытие - 732. Был получен один скэффолд с выбивающимся
покрытием 11714. Поиск с помощью BLASTN показал, что он содержит участок, гомо-
логичный криптическим плазмидам pKPAL2 и pKPAL1, выделенных из Kocuria palustris
IPUFS-1 [4]. Мы предполагаем, что он также является плазмидой. Скэффолд содержит 3
открытые рамки считывания, которые могут быть генами. Одна из них является геном
белка, обеспечивающего репликацию, другая гомологична гену гипотетического белка бак-
терии Rathayibacter toxicus. Для третей blast не выдает ни одного совпадения. Пока невоз-
можно сделать выводы о том, выполняет ли обнаруженная последовательность какую-то
полезную функцию или является криптической плазмидой.
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