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Arthrospira platensis (Nordstedt) Gomont относится к фотоавтотрофным, планктонным, нитча-

тым цианопрокариотам и является перспективным объектом биотехнологии. Ценность A. platensis

заключается в высоком содержании белка (60–70 % от сухого веса), незаменимых аминокислот

и жирных кислот, витаминов и минералов [Clement, 1975].Содержание аминокислот в ней соответ-

ствует пропорциям, рекомендованнымПродовольственной и сельскохозяйственной организацией

ООН (Food and Agriculture Organization, FAO) [Dillon et al., 1995].

Начиная с таксономических исследований цианобактерий Гейтлером [1932], есть сложности

в идентификации видов, принадлежащих родам Spirulina и Arthrospira [Desikachary, Jeeji-Bai,

1996], хотя последовательности генов 16S рРНК этих двух родов указывают на их лишь отдалён-

ное родство [Nelissen et al., 1996 ; Scheldeman et al., 1999]. Как правило, для быстрой и рутинной

идентификации цианобактерий используется оптическая микроскопия, однако даже у квалифици-

рованных и опытных исследователей иногда могут возникать неоднозначные суждения. Поэтому

молекулярные подходы особенно полезны для обнаружения и идентификации конкретных штам-

мов, в первую очередь морфологически трудноотличимых [Nowicka-Krawczyk et al., 2019 ; Choi

et al., 2012].

В экспериментах использовали культуру цианобактерии Arthrospira platensis, штамм IBSS-31

из ЦКП «Коллекция гидробионтов Мирового океана» ФИЦ ИнБЮМ.

Для уточнения таксономического статуса используемой в эксперименте культуры был прове-

дён филогенетический анализ с применением последовательности 16S rDNA. Исследования вы-

полнены в ЦКП «Молекулярная структура вещества» СевГУ.

Выделение ДНК осуществляли с помощью набора реактивов «ДНК-Экстран-2» (Синтол, Рос-

сия) в соответствии с инструкциями производителя. Для количественного определения получен-

ной геномной ДНК использовали нанофотометр Implen (Германия). ПЦР проводили с использо-

ванием пары праймеров 16S27F и 23S30R [Weisburg et al., 1991]. Ампликоны визуализировали

с помощью гель-электрофореза в 1%-ном агарозном геле. Секвенирование полученного фраг-

мента осуществляли на секвенаторе «Нанофор-05» (Синтол, Россия), длина последовательности

составила 1585 п. н.

Полученную последовательность гена 16S рРНК первоначально сравнили с последователь-

ностями, доступными в базе данных Национального Центра биотехнологической информации

(National Center for Biotechnology Information, NCBI), используя алгоритм BLAST (http://www.ncbi.
nlm.nih.gov/BLAST). Филогенетический анализ проводили в программе MEGA Х [Kumar et al.,

2018] и MrBayes [Ronquist et al., 2012]. Фильтрация выравнивания перед построением дере-

ва осуществлялась вручную в программе BioEdit. Была определена наиболее подходящая мо-

дель эволюции нуклеотидов — параметрическая модель Kimura 2. Для реконструкции филоге-

нетического дерева применяли методы максимального правдоподобия и Байеса. Достоверность

установленной топологии проверяли при помощи bootstrap-анализа (1000 итераций). В качестве
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внешней группы использовали последовательности Gloeobacter violaceus PCC 7421 (код GenBank

NR 074282.1) и Bacillus subtilis IAM 12118 (NR 112116.2).

Филогенетический анализ полученного в данной работе ДНК-фрагмента показал максималь-

ное соответствие нуклеотидным последовательностям фрагмента гена 16S рДНК, которые бы-

ли получены для штаммов Arthrospira platensis NIES-39 (DQ393279.1), SAG 257.80 (DQ393282.1)

и PCC 9108 (DQ393284.1). Это позволяет отнести штамм IBSS-31 к виду Arthrospira platensis.
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