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����.�� ��	4�
��. � ��1���
�
� 6%�-�����1� �

��+	��1	�����/ /��.��	� FEND1F/R, ITUD1/R, SUR3F/R ��, 	���������, 
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���
�1 5��
��
�
����.�- ��+	+�+
��	� – �
�����, ���5�.
��� � 5��
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��	�, .	�����7�- ��+	+�+
��3 +�� +	/	7� ���-������� NCBI tBLASTn. 
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�
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��, ��+	+�+
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+	��	
��	/�	� ��.�����	�����. 

Summary. A strain of the genus Bacillus was isolated from the soil of the root horizon of winter 

wheat, which showed fungistatic properties. As a result of PCR analysis using markers FEND1F/R, 

ITUD1/R, SUR3F/R to detect genes encoding the synthesis of fungistatic lipopeptides – iturin, surfactin 

and fengycin, it was revealed that the isolate has genes encoding the biosynthesis of iturin and surfactin. 

During whole genome sequencing, the strain was identified as Bacillus velezensis. The presence of genes 

encoding lipopeptides in its genome was established using the NCBI tBLASTn web service. 

Key words: Bacillus, fungistatic properties, lipopeptides, PCR, whole genome sequencing. 

��������. � ���	��,- ��
����5�.�0�� �
�	+�	/3*����	
	 +�	�1�	��
��

+�	��-	��
 �+�	
����� ���		�	�	
	� � +��	�������� /	�	.���
��, �
	 +�
���	 ���,�
 ��

/�.�	��	0��	1 +	��3 � ��.	+����� ���	�+�0�5����.�- 5�
	+�
	
��	�. ��/3/�

���+�	�
������3/� �����
��/� �	���3 +�	
�� ��- ,��,�
�, -�/����.�� +��+���
3. 

����.	 � +	������� ���/, � 0��,- ��0�	�����	
	 +���	�	+	��1	����, ��� �	��*�

���/���, ����,�
�, ��+	��1	����� ��	�	
����.�- �
��
	�, .	�
�	�����7�-

���+�	�
������� +�
	
���3- /�.�		�
���1/	� [1]. ������
��� 8
	
	 ����	4 1�����4

�
��	��
�, +	��. � ��1���	
.� �	�3- *
�//	� 8
�- +�	��0��
	� ��, �	���3 � �	��1�,/�

���
���4. � ��1���
�
� 8
	
	 �3�� ��1���	
��3 ��	�	
����.�� �����
�� �	���3, .	
	�3�

���
��
�, 8.	�	
����.� ��1	+���3/� [2]. �- ��4�
��� 	��	���	 �� ��	4�
��- ��.	
	�3-


��++ /�.�		�
���1/	� +�	��0��	��
� ��7��
��, 	.�13���7�� ��
������7�� ��4�
���

�� �	�
 +�
	
���	4 /�.�	5�	�3 [3, 4]. 

�� +	������� ���.	��.	 ���,
���
�4 �3�� 	+����3 ��1����3� 5��
��
�
�.�

+�+
���	4 +���	�3, .	
	�3� �3�� +	�����3 �1 /�.�		�
���1/	�. �- +��/������ �

.����
�� .	/+	���
	� ��	+��+���
	� �/��
 /�	
	 �	�
	���
�: *��	.�4 �+�.
� ��4�
��,, 

+	
��0��� ��, ��1��
�, 8.	�	
����.� ��1	+���	
	 /���	�	
	 +�	�1�	��
��, ��������

��1��
�, ��1��
��
�	�
� � +�
	
���	4 /�.�	5�	�3 . 5��
�0���/ � +�	��� [5]. 

6	�����3� ��.
���� ,��,�
�, ����	��� ���+�	�
������	4 � ��1�		���1�	4 
��++	4

/�.�		�
���1/	�, .	
	�3� ���
	 ��+	��1��
�, � .����
�� 855�.
���3- ��	5��
�0��	�

��, �	���3 � �	��1�,/� ���
���4 � �
�/����	����, �- �	�
� [6]. � +	������� 
	�3

1����
����	� ���/���� ����,�
�, ��.
���,/ �	�� Bacillus, .	
	�3� +�	��0����
 �,�
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0�.�����.�- ��+	+�+
��	� � *��	.�/ �+�.
�	/ ��
�/�.�	��3- ��	4�
� [7]. 

��+	+
�+
��3 Bacillus sp. ���,
�, �� 
�� 	��	��3- +	���/�4�
�� – ���5�.
��3, �
����3

� 5��
�0��3 (��� +��+��
�
��3). �- �+�0�5����.	� ��4�
���, �+	�	��	�
� .

��	�	
����.	/� ��1�	����� � /���/�����, 5�
	
	.����	�
� �����
 �- 	��	��3/

�3�	�	/ � .����
�� ��	5��
�0��	� [8]. ����� ��- ��/�� �	��*�� 5��
��
�
����.��

�.
���	�
� � 	
�	*���� *��	.	
	 �+�.
�� +�
	
��	� +�	,��,�
 5��
�0��3 [9]. ��4�
���

����3- ��+	+�+
��	� 855�.
���	 +	����,�
 �	�
 
���	�, 
�.�- .�. Alternaria tenuis, 

Aspergillus niger, Fusarium oxysporum, Mucor rouxii � 
. �. [10]. � 	��	��	/ ��+	+�+
��3

����0����
 
����� .��
	. +�
�/ �1��/	��4�
��, � .��
	��	4 /�/����	4 � ���������,

+�	��0��/	�
� .��
.� [11, 12]. 

;
� +������+	�	����	�
� ��.	
	�3- 
��++ /�.�		�
���1/	� . +	��������

+�
	
���	4 /�.�	5�	�3, � 
�.�� �
��/����� . ��0�	�����	/� +���	�	+	��1	�����

�����
 �.
�����3/ �1������ 5��
��
�
����.�- ��	4�
� ��.
���4, +	��. � ����.0��

+���+�.
���3- *
�//	�, �� 	��	�� .	
	�3- �	1/	��	 +�	�1�	��
�	 ��	�	
����.�-

+��+���
	� 1�7�
3 ���
���4. 

&�.�/ 	���1	/, ��*�4 0���� �3�	 ������	��
� +������� ��+	+�+
��	�, 

+�	��0����/3- �3������	
	 ��/� ����� *
�//� �	�� Bacillus � 5��
��
�
����.�/�

��	4�
��/� [13]. 

������� � ������ �

���������. � -	�� ���	
3 ��, ������	����, �3� �1,
 �1	�,


��.
���� �	�� Bacillus, �3������34 ����� �1 +	��3 +��.	����	4 1	�3 +*���03. �
	

.���
����	���� �� .��
	5����	-
��.	1�	/ �
��� (�'�) � 
������ 2 ��
	. +�� 28 º� �


��/	���8�	�
�
�. �
	 5��
��
�
����.�� ��	4�
�� �3�� 	��������3 +�� �	�/��
�	/

.���
����	����� � 5�
	+�
	
���3/ 
���	/ Fusarium sp., �	�
 .	
	�	
	 �1	�,
 ��.
����

+	����,�. 

��, +�	������, 6%�-�����1� �� 	+��������� 
	
	, .�.�� �/���	 ��+	+�+
��3

+�	��0����
 ����34 �1	�,
, �3�� �3������ �!� ��.
���� ������7�/ �+	�	�	/. )3��

+	�
	
	����� ���+��1�, .	�	��� ��.
���4, ��1������	4 � 0,5 /� &�-��5���. ���+��1��

+	����
��� ���.��
�	4 1�/	�	1.� � ��1/	�	1.� +�� -70 º�, � 1�
�/ 0��
��5�
��	���� 3 /��

+�� 12000 	�.//��. !��	���	���� ���.	�
� ��+	��1	���� ��, +��
	
	�����, 6%�-�/���. 

��, 6%�-�����1� ��+	��1	������ /��.��3, +����
������3� � 
���. 1. 

&����0� 1 – 6��4/���3� +��3, ��+	��1	����3� � ���	
�, � �- ��.��	
����,

+	����	��
����	�
�

6��4/�� !�.��	
����, +	����	��
����	�
�

ITUD1F 5’-GATGCGATCTCCTTGGATGT-3’ 

ITUD1R 5’-ATCGTCATGTGCTGCTTGAG-3’ 

SUR3F 5’-ACAGTATGGAGGCATGGTC-3’ 

SUR3R 5’-TTCCGCCACTTTTTCAGTTT-3’ 

FEND1F 5’-TTTGGCAGCAGGAGAAGTTT-3’ 

FEND1R 5- GCTGTCCGTTCTGCTTTTTC-3’ 

#��	��, �/+��5�.�0�� ��, �3�����3- +��4/��	� �3�� ������7��: ��������,

����
���0�, – 15 /�� +�� 94 º�, 30 0�.�	� ����
���0�� – 30 � +�� 94 º�, 	
��
 – 30 � +��

52 º�, ���
�1 – 2 /�� +�� 72 º�, 5������34 0�.� – 10 /�� +�� 72 º�. ��1���
�
3 6%� �3��

��1����1��	���3 +�
�/ ��1������, +�	��.
	� �/+��5�.�0�� � 1 %-4 �
��	1� � &��-

��5��� � 
������ 1 � +�� U = 5 �/�/. 
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��, +	��	
��	/�	
	 ��.�����	����, �!� �1	�,
� �3�� �3������ � +	/	7��

Puregene Yeast/Bact. Kit B (QIAGEN, '��/���,). �	�0��
��0�� �3������	4 �!� �1/��,��

� +	/	7�� 5��	��/�
�� Qubit (ThermoFisher). �!�-�����	
�.� +	�
	
�������� �

��+	��1	�����/ DNA Prep. (M) Tagmentation Kit («Illumina Inc», �<�). 6	��	
��	/�	�

��.�����	����� 	��7��
��,�� � NovaSeq 6000 («Illumina�Inc», �<�). �����
�	 +�	�
���,

	0������� � +	/	7�� FastQC v.0.11.9 [14]. ���+
��3 ����,�� � +	/	7�� �����1� �

Trimmomatic v.0.39 [15]. '��	/ �	������ � +	/	7�� SPAdes v.3.15.3 [16] � +�	
��//�

UGENE [17]. ���	
�0�� 
��	/� +�	�	���� +�� +	/	7� NCBI Prokaryotic Genome 

Annotation Pipeline (PGAP) v.5.3 [18]. ��, ��	�.� � �����1� +�	�
���, �3�� ��+	��1	���3

���
�	4.� +	 �/	������. 

����
�5�0��	���� ��� �1	�,
� /�
	�	/ dDDH [19] � +	/	7�� ���-������� Type 

(Strain) Genome Server (TYGS) [20]. 

6	��� �3� ��+	��1	��� /�
	� tBLASTn, .	
	�34 +	1�	�,�
 �3,��
�

+������+	�	����	�
� . ������� ��.����	�, .	
	�3� +���+	�	��
����	 	
�����
 1�

��	���
�1 5��
��
�
����.�- ��+	+�+
��	�. ��, +	��.� �3�� ��+	��1	���3 ��5������3�

�/��	.���	
�3� +	����	��
����	�
�, .	
	�3� �/��
�, � ��1� ����3- NCBI (�	/��� �

GenBank: SIR84034.1, SIR84017.1, SIR83997.1, QDK88674.1, QDK88675.1, QDK88676.1, 

QDF52476.1, QDF52475.1, QDF52474.1). 

��
������� �����������. � ��1���
�
� 6%�-�����1� � /��.���/� ITUD1F/R, 

SUR3F/R, FEND1F/R �1	�,
� � 5��
��
�
����.�/� ��	4�
��/� �3�� +	�����3 ��1���
�
3, 

+����
������3� �� �����.�. <
�// �3������	4 ��/� ��.
���� Bacillus sp. Krd-20 

����������, � ���
�/� �1	�,
�/�, �3������3/� �1 +	��3, +�	��/��	����3� ��

8��.
�	5	��
��//� 1������,/� 	
 1 �	 6. 

���. 1. ��1���
�
3 6%� � /��.���/� ITUD1F/R, SUR3F/R, FEND1F/R �� 	����������


��	�, .	�����7�- ���
�1 �
�����, ���5�.
��� � 5��
�0���: 1, 2, 3, 4, 5, 6 – ���
��

+	�����3� �1	�,
3, �1�����3� �� +���/�
 ������, 5��
��
�
����.�- 
��	�
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�����, 8��.
�	5	��
��//� �����
����
���
 	 
	/, �
	 ��������/34 ��/� �1	�,


	������
 
���/�, .	�����7�/� +�	��0��	����� �
����� � ���5�.
���, 	���.	 ��

	������
 
��	/, .	�����7�/ ���
�1 5��
�0���, � 	
����� 	
 �1	�,
� >6. 

� ��1���
�
� ��.�����	����, � ��	�.� 
��	/� �3�	 +	�����	 3 298 088 

+���	.	�0��3- ���	� � +	.�3
��/ 40.0-. ��1/��3 +���3- .	�0	� �	�
����� <151 bp. )3�	

+	�����	 
�.�� 47 .	�
�
	�, ����� .	
	�3- �	�
����� 3 939 663 +.�. �������� N50 

����,�	�� 286 045, +�	0��
 �	�������, GC �	�
���� 46,4 %. $���	 +�	
���-.	�����7�-


��	� �	�
����	 3866, �!� – 81. �1 3866 �!�-+	����	��
����	�
�4 3797 (98,22 %) 

+���+	��
��
�, �3
� +�	
���-.	�����7�/�. 

�	
����	 ���-������� Type (Strain) Genome Server (TYGS) �1����/34 *
�// �3�

����
�5�0��	��� .�. Bacillus velezensis.  

&�.�/ 	���1	/, +�	�.
 
��	/� �3� ��+	���	��� � NCBI GenBank +	� �	/���/�

BioSample SAMN25352221, BioProject PRJNA801484, GenBank GCA_021892375.1 � SRA 

SRR19880915. 

� +	/	7�� NCBI tBLASTn � 
��	/� ��������/	
	 *
�//� �3� 	��7��
���� +	��.

��.��	
���3- +	����	��
����	�
�4, 	
�����7�- 1� +�	��0��	����� ��+	+�+
��	� – 

�
�����, ���5�.
��� � 5��
�0���. ��1���
�
 �3���������, 
��	/� ��.
���� ��

��5������3� +	����	��
����	�
� +����
����� � 
����0� 2. 

&����0� 2 – ��1���
�
3 +	��.� ��
	��
/	/ tBLASTn, ��/	��
�����7�� �������

5��
��
�
����.�- 
��	� � *
�//� B. velezensis Krd-20 

'��
!	/�� 
��� �

GenBank 
6	.�3
�� ����
���	�
�

iturin family 

lipopeptide 

synthetase A 

SIR84034.1 100 % 97,94 % 

iturin family 

lipopeptide 

synthetase B 

SIR84017.1 100 % 94,46 % 

iturin family 

lipopeptide 

synthetase C 

SIR83997.1 100 % 68,11 % 

surfactin synthetase 

SrfAA 
QDK88674.1 99 % 96,46 % 

surfactin synthetase 

SrfAB 
QDK88675.1 100 % 96,04 % 

surfactin synthetase 

SrfAC 
QDK88676.1 100 % 93,43 % 

fengycin 

biosynthesis protein, 

FenA 

QDF52476.1 100 % 95,70 % 

fengycin 

biosynthesis protein, 

FenB 

QDF52475.1 100 % 95,67 % 

fengycin 

biosynthesis protein, 

FenC 

QDF52474.1 100 % 96,47 % 
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��-	�, �1 +��������	4 
����03 � ��1���
�
�/�, ��
��	����	, �
	 � +����
������	
	

*
�//� � 
��	/� ��
� +	����	��
����	�
�, �-	��� � 
�/�, �
	 	
�����
 1� +�	��0��	�����

5��
��
�
����.�- ��+	+�+
��	� ���- 
��- 
��++ – �
�����, ���5�.
��� � 5��
�0���. �

.	�	�.� «+	.�3
��» +����
�����	, ���.	��.	 ����� ��5������	4 +	����	��
����	�
�

�	�+����
 � ����	4 ��.�����, ��4����	
	 � 
��	/� ��������/	
	 *
�//�. � .	�	�.�

«����
���	�
�» �.�1��3 +�	0��
3 
	
	, ���.	��.	 ��.��	
��3 � 8
�-

+	����	��
����	�
,- /���� �	�	4 �	�+����
. �������� +	.�3
�, ���- 
��	� �	�
�
��


100 % 1� ��.�������/ ���5�.
�� ���
�
�13 � (99 %). �������, ����
���	�
� ��

/�.��/����3, 	���.	 
	�� �	�
���,�
 �	��*	4 +�	0��
 1� ��.�������/ �
����

���
�
�13 � (68,11 %). ��
����3� 1������, ��������
 /���� 93,43 % (���5�.
��

���
�
�1� �) � 97,94 % (�
���� ���
�
�1� �). 

&�.�/ 	���1	/, ���� ��������
� ��1���
�
3 tBLASTn � ��1���
�
�/� 6%�-�����1�, 


	 	�� /�
	�� �.�13���
 �� 
	, �
	 � 
��	/� B. velezensis Krd-20 +����
�
���
 
��3, 

.	
	�3� 	
�����
 1� +�	��0��	����� ���5�.
��� � �
�����. � ������ � 5��
�0��	/, 

�	
����	 tBLASTn 
�� �
	 +�	��0��	����, � 
��	/� ��.
���� +���+	��
��
�,, 	���.	 ��

8��.
�	5	��
��//� �		
��
�
���7�4 �!�-+	�	�3 �� �3�	. ;
	 /	��
 +���+	��
�
�

������� �1/�����4 � �
��.
��� ��.��	
���	4 +	����	��
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