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Планктомицеты являются типичными обитателями северных болотных экосистем. В настоящей
работе сообщается о выделении нового планктомицета рода Gemmata, штамм G18T из низинного
болота северо-запада России. Этот изолят был представлен одиночными или собранными в неболь-
шие группы сферическими клетками, обладающими подвижностью в экспоненциальной фазе ро-
ста. Штамм G18T являлся хемоорганотрофным, психротолерантным мезофилом с оптимумом роста
при pH 7.0 и температуре 15–20°C. В качестве источников углерода и энергии новый планктомицет
предпочитал полисахариды пектин, ксилан, лихенан, ксантановую камедь и фитагель. Нуклеотид-
ная последовательность гена 16S рРНК штамма G18T обнаруживала 95.7–98.9% сходства по сравне-
нию с отмеченной у пресноводных планктомицетов Gemmata obscuriglobus DSM 5831Т и “Gemmata
massiliana” IIL30. Геном штамма G18T, размером 9.23 × 106 п.о., включал 7631 белок-кодирующих
генов и 3 копии оперона рРНК (генов 5S, 16S и 23S рРНК). Содержание G + C в ДНК составляло
65 мол. %. Согласно калькулятору ANI, сходство генома G18Т с ранее описанными представителями
рода Gemmata составляло 86.0% с “G. massiliana” IIL30 и 79.7% с G. obscuriglobus DSM 5831Т. Ряд раз-
личий в фенотипических и генотипических свойствах позволил классифицировать штамм G18T в
качестве нового вида рода Gemmata – Gemmata palustris sp. nov. с типовым штаммом G18T (=KCTC
82682 = VKM B-3541T).
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Семейство Gemmataceae объединяет почкую-
щиеся аэробные хемоорганотрофные планкто-
мицеты с клетками сферической или овальной
формы, которые встречаются одиночно или со-
браны в розетки и дендриформные структуры
(Kulichevskaya et al., 2017). На текущий момент се-
мейство насчитывает 7 родов: Gemmata (Franzmann,
Skerman, 1984), Zavarzinella (Kulichevskaya et al.,
2009), Tuwongella (Seeger et al., 2017), Telmatocola
(Kulichevskaya et al., 2012), Limnoglobus (Kuli-
chevskaya et al., 2020b), Fimbriiglobus (Kulichevskaya
et al., 2017), Frigoriglobus (Kulichevskaya et al., 2020a) и
Thermogemmata (Elcheninov et al., 2021). Одной из
отличительных черт представителей данного се-
мейства являются большие размеры геномов, в
среднем 9 × 106 п.о., а у болотного планктомицета
Fimbriiglobus ruber SP5T – 12.3 × 106 п.о. (Ravin et al.,
2018). Анализ геномных данных выявил высокое
содержание в геномах планктомицетов гликозил-
гидролаз, что может свидетельствовать о наличии

способности данных микроорганизмов к де-
струкции различных полисахаридов (Kulichev-
skaya et al., 2020b). Согласно экспериментальным
данным слабая целлюлозолитическая активность
была показана для планктомицета Telmatocola
sphagniphila SP2T (Kulichevskaya et al., 2012) и Fri-
goriglobus tundricola PL17T (Kulichevskaya et al.,
2020a). Хитинолитические свойства были выявле-
ны у болотного планктомицета Fimbriiglobus ruber
SP5T. Интересно, что рост микроорганизма был
возможен, когда хитин использовался в качестве
единственного источника азота, а не углерода
(Ravin et al., 2018). Дополнительным свидетель-
ством способности Gemmata-подобных планкто-
мицетов к гидролизу хитина является увеличение
доли этой группы бактерий в образцах торфа верхо-
вого болота, обогащенных хитином, выявленного
методом метатранскриптомного анализа (Ivanova
et al., 2018).

ЭКСПЕРИМЕНТАЛЬНЫЕ
СТАТЬИ



МИКРОБИОЛОГИЯ  том 90  № 5  2021

GEMMATA PALUSTRIS SP. NOV., НОВЫЙ ПЛАНКТОМИЦЕТ 565

Планктомицеты семейства Gemmataceae встре-
чаются повсеместно. Несколько представителей
новых родов данного семейства были выделены
из пресноводных водоемов (Franzmann, Skerman,
1984; Seeger et al., 2017; Kulichevskaya et al., 2020b).
В недавней работе был охарактеризован первый
термофильный планктомицет рода Thermogemmata,
изолированный из горячего источника Камчатки
(Elcheninov et al., 2021). С введением в практику
методов молекулярного анализа Gemmata-подобные
планктомицеты были обнаружены в верховых сфаг-
новых болотах (Куличевская и соавт., 2006; Ivanova,
Dedysh, 2012; Dedysh, Ivanova, 2019). Попытки вы-
деления новых микроорганизмов из данных эко-
систем привели к описанию четырeх новых родов
семейства Gemmataceae (Kulichevskaya et al., 2009,
2012, 2017, 2020a). Согласно исследованию, на-
правленному на сравнение микробного разнооб-
разия верховых и низинных болот, в последних
Gemmata-подобные планктомицеты также со-
ставляли существенную долю бактериального со-
общества (Ivanova et al., 2020).

Настоящая работа посвящена описанию пер-
вого планктомицета, выделенного из низинного
болота северо-западной части России. Согласно
сравнительному анализу генов 16S рРНК, ближай-
шими родственниками нового изолята были прес-
новодная G. obscuriglobus DSM 5831Т и “G. massiliana”
IIL30, выделенная из воды больничной сети во-
доснабжения с оптимумом роста 30°С.

Таким образом, целью настоящего исследова-
ния явилось изучение совокупности экофизиоло-
гических и геномных характеристик нового штамма
G18T и определение его таксономического статуса.

ОБЪЕКТЫ И МЕТОДЫ ИССЛЕДОВАНИЯ
Процедура выделения и условия культивирования.

Штамм G18T был выделен из образца торфа (рН 7.6),
отобранного из низинного болота Радионское
(Вологодская обл., 59°47′08′′ N, 37°52′08′′ E) на
глубине 5–10 см. Изолят был получен путем высева
пробы водной суспензии торфа на среду DSM 629
следующего состава (г/л дистиллированной воды):
пептон – 5, дрожжевой экстракт – 0.5, циклогек-
симид – 0.05, раствор солей Хатнера – 20 мл; рас-
твор витаминов (Staley et al., 1992) – 1 мл; рН 7.0.
В качестве желирующего агента использовали 1%
раствор полисахарида микробного происхождения
фитагеля (PhytaGel, “Fluka”). Бактериальный га-
зон, образовавшийся на твердой среде через 2 нед.,
микроскопировали и регулярно рассевали мето-
дом истончающего штриха до получения изоли-
рованных колоний.

Идентификация микроорганизма. Выделение
тотальной ДНК из клеток планктомицета произ-
водили с использованием набора FastDNA SPIN
kit for soil (“Biol 101”, США) в соответствии с ре-

комендацией производителя. Полученную ДНК
использовали в качестве матрицы в ПЦР-ампли-
фикации генов 16S рРНК со стандартными бакте-
риальными праймерами 9F/1492R (Lane, 1991).
Очистку ПЦР-продуктов осуществляли с исполь-
зованием набора Wizard® SV Gel and PCR Clean-
Up System (“Promega”, США). Секвенирование
проводили на базе ЦКП “Биоинженерия” ФИЦ
Биотехнологии РАН. Редактирование полученных
нуклеотидных последовательностей проводили с
помощью программы BioEdit. Построение фило-
генетических дендрограмм производили с ис-
пользованием программного пакета MEGAX
(Kumar et al., 2018) методом максимального прав-
доподобия. Статистическую достоверность денд-
рограмм рассчитывали с помощью “bootstrap”-
анализа путем построения 100 альтернативных
деревьев. Определенная в работе последователь-
ность гена 16S рРНК планктомицета депонирова-
на в GenBank под номером MW542577.

Геномное секвенирование и аннотирование. Выде-
ление ДНК для геномного секвенирования осу-
ществлялось по стандартному протоколу CTAB –
фенол/хлороформ. Часть геномной ДНК секвени-
ровали на ячейке R9.4 прибора MinION (“Oxford
Nanopore”, Великобритания), используя Ligation
Sequencing kit 1D, согласно рекомендациям про-
изводителя. Другая часть геномной ДНК была от-
секвенирована на платформе Illumina MiSeq.
Подготовка библиотеки и процедура секвениро-
вания осуществлялась на базе фирмы “ReaGen”
(Москва, Россия). Гибридная сборка прочтений
Illumina и Nanopore была выполнена с использо-
ванием программы Unicycler (Wick et al., 2017) и
BWA-MEM (Li, Durbin, 2009) с последующим
сравнением качества в программах Quast (Gurev-
ich et al., 2013) и Busco. Последовательность гено-
ма штамма G18T депонирована в GenBank под но-
мером JAGKQQ000000000.

Аннотацию генома проводили с помощью
программного пакета PROKKA (Seemann, 2014) и
BLASTKoala (Kanehisa et al., 2016). Поиск вторич-
ных метаболитов осуществляли в программе An-
tiSmash (Medema et al., 2011). Построение геном-
ного дерева производили в программе GTDB-Tk,
путем множественного выравнивания 120 мар-
керных генов. В анализ так же были взяты геномы
других охарактеризованных представителей се-
мейства Gemmataceae.

Оценка ростовых характеристик культуры
планктомицета. Определение ростовых характе-
ристик изолята проводили при культивировании
в жидкой среде, указанной выше, во флаконах на
качалке (120 об./мин) в диапазоне температур от 4
до 35°С, значений рН от 4.0 до 8.0 и концентрации
NaCl в среде 0–3.0% . Окислительное и фермента-
тивное использование углеводов определяли с по-
мощью набора API 20NE kit (“bioMérieux”). Энзи-
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Рис. 1. а – Морфология клеток штамма G18T; фазовый контраст, маркер – 10 мкм; б – рост культуры в жидкой среде
с формированием слизевого агрегата.

(а) (б)

матическую активность проверяли с использованем
набора API ZYM (“bioMérieux”). В качестве росто-
вых субстратов тестировали сахара (глюкоза, са-
хароза, ксилоза, лактоза, манноза, раффиноза) и
полимерные соединения (фитагель, крахмал, пек-
тин, ксилан, ксантановая камедь, лихенан, хитин и
микрокристаллическая целлюлоза (МКЦ)). Тести-
руемые субстраты вносили в концентрации 0.5 г/л.
При этом в исходную среду № 629 не вносили
пептон, а в качестве источника азота добавляли
NH4NO3 в концентрации 0.1 г/л. Рост оценивали
путем регулярных измерений оптической плот-
ности культуры на спектрофотометре Eppendorf
Biophotometer AG 22331 (Германия) при длине
волны 600 нм. Перед измерением культуру актив-
но встряхивали с целью ее гомогенизирования.
Чувствительность штамма G18T к антибиотикам
проверяли на твердой среде путем наложения на
газоны культуры тест-дисков с различными анти-
биотиками и последующим измерением зон по-
давления роста.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ
Выделение, морфология и идентификация ново-

го микроорганизма. Исследуемый штамм G18T

был выделен из пробы водной суспензии торфа
низинного болота на твердой среде № 629 с фита-
гелем. При культивировании на твердой среде
изолят формировал небольшие отдельные коло-
нии розового цвета. Микроскопический анализ
показал, что колонии образованы шаровидными
клетками размером 1.2–2.8 мкм (рис. 1а). В жид-
кой среде № 629 планктомицет рос в виде бледно-
розового слизевого агрегата (рис. 1б). Микроор-
ганизм размножался почкованием. Клетки обла-
дали подвижностью только в экспоненциальной
фазе роста. В культуре встречались как одиноч-
ные клетки, так и их скопления в виде бесфор-
менных агрегатов.

Идентификация и сравнительный анализ по-
следовательности гена 16S рРНК штамма G18T

выявил 98.9% сходства с геном невалидированного
планктомицета рода Gemmata – “Gemmata massili-
ana” IIL30, выделенного из воды сети водоснабже-
ния в госпитале во Франции (Aghnatios et al., 2015) и
95.7% сходства с пресноводным планктомицетом
G. obscuriglobus DSM 5831T (Franzmann, Skerman,
1984) (рис. 2). Сходство 97.1% по генам 16S рРНК
также было выявлено между штаммом G18T и
представителем другого рода геммат – Frigoriglo-
bus tundricola PL17T (Kulichevskaya et al., 2020a).
Однако последующий филогеномный анализ
позволил отнести новый изолят G18T к планкто-
мицетам рода Gemmata.

Физиологические характеристики. Штамм G18T

рос в интервале pH среды от 6.0 до 8.0 (оптимум
рН 7.0) и солености среды от 0 до 0.8% NaCl. Темпе-
ратурный диапазон роста планктомицета составил
4–28°С, с оптимумом при 15–20°С. Штамм не рос
анаэробно в глубине столбика среды с фитагелем,
что показывает, что он является строгим аэробом.
Штамм обладал оксидазной активностью, каталаз-
ная и уреазная активности не были обнаружены.

Анализ ферментативных свойств штамма
G18T, проведенный с использованием стандартного
набора API ZYM (“bioMérieux”), показал наличие
активности ряда ферментов, включая щелочную
фосфатазу, эстеразу (С4), липазу (С8), лейцин-, ва-
лин-цистин-ариламидазу, трипсин, α-химотрип-
син, кислую фосфатазу и нафтол-AS-BI-фосфо-
гидролазу. Отрицательный результат был показан
для липазы (C14), α- и β-галактозидазы, β-глюку-
ронидазы, α- и β-глюкозидазы, N-ацетил-β-глю-
козаминидазы, α-маннозидазы и α-фукозидазы.
По результатам тестов системы API 20NE новый
планктомицет не способен к брожению, а также к
восстановлению нитратов до нитритов и молеку-
лярного азота.
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Проверка спектра используемых субстратов
показала, что предпочтительными источниками
углерода и энергии являются полисахариды пек-
тин, ксилан, фитагель, ксантантановая камедь,
лихенан, а также пептон и дрожжевой экстракт.
На сахарах лактозе, маннозе, сахарозе, ксилозе и
раффинозе рост планктомицета был значительно
слабее. Крахмал, хитин и МКЦ ингибировали
рост изолята (табл. 1).

Проверка устойчивости штамма G18T к спек-
тру антибиотиков выявила резистентные свой-
ства к хлорамфениколу, олеандомицину, имипе-
нему, цефотаксиму, амоксиклаву, фосфомицину
и ванкомицину. Разница с другими представителя-

ми рода Gemmata была обнаружена по отношению к
линкомицину, неомицину, стрептомицину, ампи-
циллину и рифампицину. Штамм G18Т оказался
чувствительным к вышеперечисленным анти-
биотикам, в то время как G. obscuriglobus DSM
5831Т проявляла резистентные свойства к данным
веществам (табл. 1) (Ivanova et al., 2021).

Геномные характеристики. По итогам секвени-
рования на платформе Nanopore было получено
145171 прочтений с общей длиной 1.4 × 109 п.о.
Дополнительный раунд секвенирования на плат-
форме Illumina MiSeq сгенерировал в общей
сложности 3061576 парных прочтений со средней
длиной считывания 150 п.о. Программой Unicycler

Рис. 2. Филогенетическая дендрограмма, построенная методом максимального подобия на основе сравнительного
анализа нуклеотидных последовательностей гена 16S рРНК штамма G18T и других представителей филума Planctomy-
cetes. В качестве внешней группы использованы нуклеотидные последовательности генов 16S рРНК пяти anammox-
планктомицетов (AF375994, AF375995, AY254883, AY254882, AY257181). Показаны значения бутстрэп-анализа >60.
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Rhodopirellula rubra LF2T, HQ845500
Rubripirellula obstinata LF2T, DQ986201

Roseimaritima ulvae UC8T, HQ845508
Pirellula staley DSM 6068T, X81946

Blastopirellula marina IFAM1313T, X62912
Planctopirus limnophilus IFAM 1008T, X62911

Schlesneria paludicola MPL7T, A162407
Gimesia maris DSM 8797T, AJ231184

Rubinisphaera brasiliensis DSM 5305T, AJ231190
Planctomicrobium piriforme P3T, KP161655

Phycisphaera mikurensis FYK2301M01T, AB447464
Algisphaera agarilytica 06SJR6-2T, AB845176

0.05

G
em

m
at

ac
ea

e



568

МИКРОБИОЛОГИЯ  том 90  № 5  2021

ИВАНОВА, КУЛИЧЕВСКАЯ

удалось собрать последовательности с обеих
платформ в 3 контига длинами 8313494, 905837 и
8905 п.о. Другой подход, осуществленный с помо-
щью ассемблера BWA-MEM, привел к сборке един-
ственного кольцевого контига длиной 9268081 п.о.
Однако сборка генома первым методом согласно
программам Quast и Busco оказалась более каче-
ственной и была взята для дальнейшего анализа.
Содержание G + C в геноме штамма G18T соста-
вило 65 мол. % (табл. 1). Геномным аннотатором

Prokka было предсказано 7631 потенциальных бе-
лок-кодирующих последовательностей, 3 копии
оперона рРНК и 97 генов тРНК.

ДНК–ДНК гибридизация выявила следующие
сходства штамма G18Т с двумя представителями ро-
да Gemmata: 31.2 ± 2.5% c ближайшим гомологом
“G. massiliana” IIL30 и с 21.8 ± 2.2% G. obscuriglobus
DSM 5831Т. Согласно калькулятору ANI (average
nucleotide identity) сходство генома G18T с пред-

Таблица 1. Отличительные признаки штамма G18Т и других видов рода Gemmata

Примечание. S – чувствительный, R – устойчивый к данному антибиотику. +/– слабый рост.

Признак Штамм G18Т G. obscuriglobus DSM 
5831 Т

‘G. massiliana’ IIL30

Размер клеток, мкм 1.2–2.8 1.4–3.0 1.1–2.1

Гомогенный рост – + ND

pH, диапазон (оптимум) 6.0–8.0 (7.0) 7.8–8.8 (ND) 6.0–8.0 (8.0)

T, °C, диапазон (оптимум) 4–28 (15–20) 16–35 (ND) 25–37 (30)

Солeность, NaCl% 0–0.8 0–0.6 0–1.25

Оксидаза + – –

Каталаза – + –

Устойчивость к антибиотикам:

линкомицин S R ND

неомицин S R ND

стрептомицин S R ND

ампициллин S R ND

рифампицин S R S

Источники углерода:

сахароза +/– + ND

ксилоза +/– + ND

лактоза +/– + ND

манноза +/– + ND

раффиноза +/– – ND

пектин ++ + ND

крахмал – + ND

Размер генома, ×106 п.о. 9.23 9.06 9.25

Г + Ц, мол. % 65 67.4 64.1

Количество CDS 7631 7266 7985

Кластеры вторичных метаболитов, шт. 11 9 12

Источник выделения Торф низинного 
болота, Россия

Пресный водоем, 
Австралия

Вода из больничной 
сети водоснабжения 

Франция
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ставителями рода Gemmata составляло: 86.0%
(“G. massiliana” IIL30) и 79.7% (G. obscuriglobus
DSM 5831Т). Согласно таксономическим стандар-
там такие показатели геномного анализа доста-
точны для отнесения изолята к новому виду
(Chun et al., 2018). Проведенный филогеномный
анализ показал, что штамм G18Т кластеризуется с
другими представителями рода Gemmata в семей-
стве Gemmataceae (рис. 3).

Гены, кодирующие основные метаболические
пути хемоорганотрофных бактерий, такие как
гликолиз, ЦТК, пентозо-фосфатный путь и окис-
лительное фосфорилирование, присутствуют у
штамма G18Т. Также у планктомицета имеется ге-
номный потенциал для синтеза всех аминокислот.
Большинство генов, ответственных за хемотак-
сис, включая cheB, cheR и cheW обнаружены в ге-
номе G18Т. У других представителей рода Gemmata
данные гены также присутствуют. Как и у всех

планктомицетов, у новой гемматы G18Т не обна-
ружен ген FtsZ, ответственный за бинарное деле-
ние бактериальных клеток (Wiegand et al., 2018).
Согласно недавнему исследованию для представи-
телей семейства Gemmataceae характерны следую-
щие гены, отвечающие за синтез пептидогликана:
mraW, lysM и murB (Mahajan et al., 2020). У штамма
G18Т они также были обнаружены.

Анализ вторичных метаболитов in situ. Планкто-
мицеты обладают высоким потенциалом к синтезу
вторичных метаболитов (Jeske et al., 2013). Недавно
группой немецких ученых впервые было иденти-
фицировано вещество стирелиацин, синтезируе-
мое планктомицетом семейства Pirellulaceae, от-
ветственное за формирование микроорганизмом
биопленок (Kallscheuer et al., 2020).

В геноме штамма G18Т также был произведен
поиск генных кластеров, необходимых для синте-
за вторичных метаболитов. Вместе с исследуемым

Рис. 3. Филогеномная дендрограмма, основанная на анализе 120 конкатенированных последовательностей консерва-
тивных маркерных генов штамма G18T и других представителей филума Planctomycetes. В качестве внешней группы ис-
пользованы геномы anammox-планктомицетов, доступные в базе данных GTDB. Показаны значения бутстрэп-анали-
за >60.
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CP053452 Frigoriglobus tundricola PL17
GCA_013694095 Thermogemmata fonticola 2918

CP042425 Limnoglobus roseus PX52

FJ811525 Tuwongella immobilis MBLW1
RS_GCF_000255705.1 Zavarzinella formosa A10

RS_GCF_002197845.1 Fimbriiglobus ruber SP5

RS_GCF_000171775.1 Gemmata obscuriglobus DSM 5831

RS_GCF_000186345.1 Isosphaera pallida DSM 9630
RS_GCF_001956985.1 Paludisphaera borealis PX4

RS_GCF_000242455.2 Singulisphaera acidiphila MOB10
RS_GCF_000165715.2 Rubinisphaera brasiliensis DSM 5305

PRJNA718828 Gemmata palustris G18

GB_GCA_000531095.1 ‘Gemmata massiliana’ IIL30

RS_GCF_001983935.1 ‘Fuerstiella_marisgermanici’ NH11
RS_GCF_900113665.1 Planctomicrobium piriforme P3

RS_GCF_000181475.1 Gimesia maris DSM 8797
RS_GCF_000255655.1 Schlesneria paludicola MPL7

RS_GCF_000092105.1 Planctopirus limnophilus IFAM 1008
RS_GCF_002277955.1 Thermogutta terrifontis R1

RS_GCF_000153105.1 Blastopirellula marina IFAM 1313
RS_GCF_000025185.1 Pirellula staleyi DSM 6068

RS_GCF_001642875.1 Mariniblastus fucicola FC18
RS_GCF_001642915.1 Roseimaritima ulvae UC8

RS_GCF_000196115.1 Rhodopirellula baltica SH1
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планктомицетом были проанализированы гено-
мы ближайших родственных организмов –
“G. massiliana” IIL30 и G. obscuriglobus DSM 5831Т.
По итогам анализа в геноме изолята G18Т было вы-
явлено 11 кластеров, потенциально кодирующих
синтез вторичных метаболитов (табл. 1, рис. 4). Из
них два кластера отвечают за синтез нерибосом-
ных пептид-синтетаз (NRPS), которые, наравне с
поликетидсинтазами (PKS), являются ключевы-
ми ферментами синтеза биологически активных
веществ (Donadio et al., 2007). Ближайшие гомо-
логи двух NRPS, кодируемые в геноме штамма
G18Т, были обнаружены у планктомицета
“G. massiliana” IIL30 (21 и 57% сходства). Один
генный кластер отвечал за синтез резорцинол-по-
добного вещества. Классический резорцинол ис-
пользуют в производстве красителей, обеззаражи-
вающих средств и противоопухолевой терапии.
Производные данного вещества в основном синте-
зируется растениями (Miyanaga, Horinouchi, 2009).
Ближайший родственник к данному генному кла-
стеру (52% сходства) был найден у “G. massiliana”
IIL30. Также обнаружен единичный кластер ге-
нов, кодирующих синтез поликетидсинтаз (PKS)
третьего типа. Ближайший гомологичный белок
был у планктомицета семейства Gemmataceae –
Frigoriglobus tundricola PL17T (27% сходства) (Kuli-
chevskaya et al., 2020a). Четыре кластера отвечали
за производство терпенов – широкой группы ор-
ганических веществ с антибиотическими, проти-
воопухолевыми и гормональными свойствами
(Yamada et al., 2012; Jeske et al., 2013). Гомологами
в случае терпеновых кластеров являлись белки
разных представителей семейства Gemmataceae co
сходством от 64 до 89% (рис. 4). Три последних
кластера (hgIE-KS и RiPP-like), также присут-
ствующих в геноме G18T, относились к разным
типам поликетидсинтаз, согласно классифика-
ции программы AntiSmash. Ближайшие родствен-
ники к ним были обнаружены у “G. massiliana”
IIL30 и Gemmata sp. SH-PL17 со сходством от 71 до
81% (рис. 4).

В геноме G. obscuriglobus DSM 5831Т было най-
дено 9 метаболических кластеров, в то время как
у “G. massiliana” IIL30 обнаружили 12 кластеров
(табл. 1). Ближайшие гомологи шести из 12-и кла-
стеров, обнаруженных у “G. massiliana” IIL30, бы-
ли выявлены в геноме штамма G18Т.

Проведенный сравнительный анализ морфо-
логических, физиолого-биохимических и генети-
ческих характеристик нового изолята G18T с извест-
ными представителями рода Gemmata позволил вы-
явить ряд существенных различий, приведенных
в табл. 1. Филогенетически новый штамм наибо-
лее близок к выделенному из активированного
ила невалидированному планктомицету “Gemma-
ta massiliana” IIL30, но, в отличие от последнего,
имеет оптимум роста при 15–20°С и предпочита-

ет более низкие значения pH. C G. obscuriglobus
DSM 5831Т различия были обнаружены в спектре
устойчивости к ряду антибиотиков, ростовых
субстратов, оксидазной и каталазной активно-
стям. Значения ДНК–ДНК гибридизации и ANI
соответствуют стандартам таксономической
классификации (Chun et al., 2018) для отнесения
штамма G18T к новому виду рода Gemmata.

Диагноз нового вида – Gemmata palustris sp. nov.

Gemmata palustris sp. nov. (pa. lus´ tris. L. n. palus
болото; M.L. adj. palustris обитающий в болотах).
Шаровидные клетки диаметром 1.2–2.8 мкм,
одиночные или объединенные в бесформенные
скопления. Колонии розово-пигментированные.
Дочерние клетки подвижные, материнские нет. В
жидкой культуре рост наблюдался в виде слизево-
го агрегата. Облигатные аэробы. Психротоле-
рантные мезофилы и нейтрофилы с оптимумом
роста при 15–20°С и рН 7.0. Предпочтительные
ростовые субстраты – полисахариды, в том числе
пектин, ксилан, фитагель и ксантантановая ка-
медь. Слабый рост на сахарозе, глюкозе, ксилозе,
лактозе, раффинозе и маннозе. Оксидазо-положи-
тельный, каталаза- и уреаза-отрицательный. Обна-
ружены активности ряда ферментов: щелочной
фосфатазы, эстеразы (С4), липазы (С8), лейцин-,
валин-, цистин-ариламидазы, трипсина, α-хи-
мотрипсина, кислой фосфатазы и нафтол-AS-BI-
фосфогидролазы. Отрицательный результат был
показан для липазы (C14), α- и β-галактозидазы,
β-глюкуронидазы, α- и β-глюкозидазы, N-аце-
тил-β-глюкозаминидазы, α-маннозидазы и α-фу-
козидазы. Размер генома штамма G18T составляет
9.23 × 106 п.о., содержание G + C в ДНК составляло
65 мол. %. Типовой штамм G18T нового таксона де-
понирован в двух международных коллекциях мик-
роорганизмов – КСTC и ВКМ: под номерами
КСTC 82682 и VKM B-3541T. Местообитания –
низинные болота.
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Рис. 4. Состав генных кластеров, отвечающих за синтез вторичных метаболитов, обнаруженных в геноме штамма
G18T. Для каждого кластера приведены соответствующие ближайшие гены-гомологи других микроорганизмов.
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Gemmata palustris sp. nov., a Novel Planctomycete from a Fen in Northwestern Russia
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Abstract—Planctomycetes are common inhabitants of northern wetlands. In the present work, a novel repre-
sentative of the genus Gemmata, strain G18T, was isolated from a fen of northwestern Russia. The cells were
spherical, occuring singly or in small groups, motile in the exponential growth phase. Strain G18T was a
chemoorganotrophic, psychrotolerant microorganism, with growth optima at pH 7.0 and 15–20°C. The pre-
ferred growth substrates were polysaccharides pectin, xylan, lichenan, xanthan gum, and phytagel. Among
the taxonomically characterized representatives of this order, highest levels of 16S rRNA gene sequence sim-
ilarity (95.7–98.9%) were observed with the freshwater planctomycete Gemmata obscuriglobus DSM 5831T

and “Gemmata massiliana” IIL30. The genome of strain G18T consisted of a 9.23-Mb chromosome, contain-
ing 7631 protein-coding genes and 3 copies of the rRNA operon (the 5S, 16S, and 23S rRNA genes). The G
+ C content of the chromosomal DNA was 65 mol %. According to ANI, the values of similarity between
strain G18T and other Gemmata strains were 86.0% (“G. massiliana” IIL10) and 79.7% (G. obscuriglobus
DSM 5831). Based on the results of comparative phenotypic, physiological, and phylogenomic analyses, we
propose to classify strain G18T (=KCTC 82682 = VKM B-3541T) as belonging to a novel species of the genus
Gemmata, Gemmata palustris sp. nov.

Keywords: Planctomycetes, family Gemmataceae, genus Gemmata, fens
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