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Цель данного исследования – определить степень гомологии нуклеотидных 
последовательностей β-галактозидазных генов ряда штаммов стрептомицетов 
и аналогичного гена S. globisporus 1912-4Сrt. Анализировали геномы 30 штаммов 
стрептомицетов с различной степенью таксономического родства S. globisporus 
1912-4Сrt. Методы. Компьютеризированный сравнительный анализ первич-
ных структур геномов 31 стрептомицета из баз данных «Nucletide collection» и 
«Whole-genome shotgun contigs» на сервере NCBI проводили с помощью программ 
(blastn и bl2sеq) из пакета BLAST. Результаты. Установлена значительная сте-
пень гомологии (от 66% до 97%) последовательностей бета-галактозидазных генов 
большинства (90%) исследованных штаммов стрептомицетов аналогичному гену  
S. globisporus 1912-4Сrt. Из них только первичные структуры бета-галактозидаз-
ных генов штаммов – членов S. albovinaceus субклады имели степень гомологии их 
структур референсному гену выше 95,5%. Установлено, что в геномах штаммов из 
представленной произвольной выборки присутствует до 7 бета-галактозидазных 
генов. Однако в геномах большинства (51,6%) штаммов выявлено по одному бета-
галактозидазному гену, а у 3 из них структуры этих генов не имеют гомологии со 
структурой референсного гена S. globisporus 1912-4Сrt. Выводы. Гомологичность 
первичных структур бета-галактозидазных генов штаммов стрептомицетов и 
аналогичного гена S. globisporus 1912-4Сrt зависит от их сродства со штаммом 
S. globisporus 1912. Например, первичные структуры бета-галактозидазных генов 
штаммов – членов S. albovinaceus субклады были наиболее идентичны структуре 
референсного гена (выше 95,5%). 

Ключевые слова: стрептомицет, β-галактозидазный ген, гомологичность, 
покрытие, геном, клада, выравнивание последовательностей, первичная структура.

Бета-галактозидазы присутствуют в микроорганизмах, таких как 
грибы, бактерии и дрожжи; в клетках растений и животных. Важными 
промышленными продуцентами фермента являются Aspergillus sp. и 
Kluyveromyces sp. [1–3].

β-галактозидазы относятся к классу гидролаз (КФ 3.2.1.23). Бета-галак-
тозидазы – гомотетрамеры, состоящие из 4 одинаковых протеинов. Энзи-
мы осуществляют гидролиз b-связей в молекулах различных углеводных 
субстратов как в простых соединениях (например, лактаза), так и в слож-
ных (гликопротеинах, гликолипидах, гликозилированных флавоноидах) 
[1, 2]. Так, при ферментации гликозидов даидзина и генистина образуются 
изофлавоны даидзеин и генистеин соответственно. Соевая мука часто ис-
пользуется при приготовлении питательных сред для стрептомицетов [4].  
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В соответствии с данными литературы, у многих штаммов стрептоми-
цетов под действием β-галактозидазы происходит гидролиз гликозидов 
соевой муки до изофлавонов [4–8].  

Целью данного исследования было определение сходства первичных 
структур гена, кодирующего бета-галактозидазу штамма S. globisporus 
1912-4Сrt, и аналогичных генов 30 представителей рода Streptomyces. 

Актуальность проводимого исследования по установлению сходства 
первичных структур факультативных генов (на примере β-gal генов стреп-
томицетов) определяется тем, что оно, в ряду многих других проводимых 
нами исследований, позволит выявить и/или подтвердить родственные 
связи изучаемых штаммов и внесет свой вклад в классификацию стреп-
томицетов. Представленные исследования осуществляются в русле из-
учения молекулярной эволюции организмов, проводимых во многих 
лабораториях мира. Базовый критерий анализа получаемых данных: 
родственные виды, роды, семейства обладают гомологичными генами и 
порядками генов в хромосомах, сходство которых тем полнее, чем эволю-
ционно ближе сравниваемые таксоны [9–11].

Материалы и методы. В работе рассматривались первичные струк-
туры геномов и их генетические карты следующих стрептомицетов:  
S. griseus группа: S. albovinaceus NRRL B-2566 (NZ_MUAX00000000.1), 
S. globisporus TFH56 (NZ_CP029361.1), S. globisporus C-1027  
(NZ_CP013738.1), S. globisporus 1912-4Сrt (NZ_QWFA00000000.1),  
S. globisporus NRRL B-2709 (NZ_JNZK00000000.1), S. globisporus 
NRRL B-2293 (NZ_JODW00000000.1), S. mediolani NRRL WC-3934  
(NZ_JOJK00000000.1); S. anulatus ATCC 11523 (NZ_CM003601.1), 
S. bacillus ATCC 15855 (NZ_CP029378.1), S. griseus NBRC 13350 
(NC_010572.1), S. albidoflavus группа: S. albidoflavus J1074, S. albido-
flavus SM254, S. sampsonii KJ40, S. coelicolor A3(2) (NC_003888.3); 
S. albus группа: S. albus DSM41398 (NZ_CP010519.1), S. albus BK3-25 
( CP016825.1), S. albus ZD11 (NZ_CP033071.1); S. hygroscopicus 5008 
(NC_017765.1), S. hygroscopicus XM201( NZ_CP018627.1), S. hygroscopi-
cus TL01 (NC_020895.1), S. hygroscopicus KCTC 1717 (NZ_CP013219.1), 
S. lividans 1326 (NZ_CM001889.1), S. lividans TK24 (NZ_CP009124.1), 
S. peuceticus ATCC 27952 (NZ_CP022438.1), S. ambofaciens ATCC 23877 
(NZ_CP012382.1), S. ambofaciens DSM 40697 (NZ_CP012949.1), S. fradiae 
NKZ-259 (NZ_CP032266.1), S. albulus ZPM (NZ_CP006871.1), S. albulus 
NK600 (NZ_CP007574.1), S. albulus CK-15 (NZ_CP026094.1).

В данных исследованиях были использованы нуклеотидные последо-
вательности 16S рРНК генов 7 штаммов стрептомицетов из S. albovina-
ceus субклады с Интернет баз данных сервера NCBI: S. globisporus C-1027 
(WQO_04730), S. globisporus 1912-4Сrt (D3105_RS15675), S. globisporus 
TFH56 (DIJ69_RS07015), S. globisporus NRRL B-2709 (IF53_RS0133755), 
S. globisporus NRRL B-2293 (IH67_RS41710), S. mediolani NRRL WC-3934 
(IH16_RS0137110) и S. albovinaceus NRRL  B-2566 (BZL61_RS18365). 

Сравнительный компьютеризованный анализ нуклеотидных последо-
вательностей β-gal генов проводили с помощью программ (blastn и bl2sеq) 
из пакета BLAST (BLAST анализ) на сервере NCBI [https://blast.ncbi.nlm.
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nih.gov/Blast.cgi]. Предложенные в программе BLAST основные параме-
тры алгоритма поиска гомологий первичных структур ДНК были исполь-
зованы без изменений. 

Результаты. Цель представленной работы – установить наличие го-
мологии нуклеотидных последовательностей β-gal генов штаммов стреп-
томицетов из одного таксона. Результаты представленных исследований 
важны как для классификации до таксонов низшего порядка, так и для 
изучения молекулярной эволюции организмов в целом. Аналогичные 
исследования широко проводятся на housekeeping генах (например, 16S 
рРНК). Однако представляет интерес изучить гомологичность последо-
вательностей генов, детерминирующих необязательные протеины. Важ-
ным является определение возможности использовать их в таксономии 
штамма и при изучении молекулярной эволюции как отдельного гена, так 
и всего генома.

Гликозидазы (в том числе галактозидазы) являются важной частью 
метаболизма микроорганизмов, обеспечивающих их жизнедеятельность. 
Однако β-галактозидазы – факультативные ферменты.

При анализе первичных структур и генетических карт 7 штаммов 
стрептомицетов из S. albovinaceus субклады установлено, что большин-
ство исследованных штаммов содержат по одному β-gal гену. Исследова-
ли как полные геномы (2 штамма), так и наборы контигов (5 штаммов). 
Далее по тексту под «аналогичными» будут подразумеваться гены, коди-
рующие ферменты, выполняющие одну и ту же функцию. 

BLAST aнализом первичных структур 1438 контигов тотальной ДНК 
штамма S. globisporus 1912-2 определено наличие 1 фрагмента (1788 
т.п.н.) контига 469, полностью идентичного референсной последователь-
ности β-gal гена D3105_RS16030.1 штамма S. globisporus 1912-4Сrt.

Попарным выравниванием нуклеотидных последовательностей β-gal 
генов 6 штаммов (в качестве референсного использовали аналогичный 
ген S. globisporus 1912-4Сrt) установлено высокую степень гомологии 
(выше 95%) последовательностей β-gal генов 5 штаммов, за исключением 
генов S. globisporus NRRL B-2293. У этого штамма структура наиболее 
гомологичного β-gal гена (IH67_RS0128250.1) была идентична референс-
ному менее чем на 80% (табл. 1). В качестве референсной структуры в 
исследованиях использовали последовательность β-gal гена S. globisporus 
1912-4Сrt (D3105_16030).

Кроме того, проведен BLAST анализ структур 4-х β-gal генов штамма 
S. globisporus NRRL B-2293. В качестве референсной использовали по-
следовательность его β-gal гена IH67_RS0128250. Установлено, что толь-
ко 45% последовательности гена IH67_RS0111030.1 идентичны на 67% 
структуре референсного. 

Определение гомологии последовательностей β-gal гена штамма 
S.globisporus 1912 и аналогичных генов других стрептомицетов представ-
ляет особый интерес. Анализировали последовательности β-gal генов в 
геномах более 23 стрептомицетов, для которых в базах данных NCBI есть 
завершенные генетические карты (данные BLAST анализа представлены 
частично в табл. 2). 
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Обсуждение. Штамм S. globisporus 1912 и ряд его вариантов являются 
продуцентами противоракового ангуациклинового антибиотика ландоми-
цина Е [5,12,13]. В связи с этим является необходимым исследование его 
различных фенотипических и генотипических характеристик. 

Ранее при исследовании исходного варианта штамма S. globisporus 
1912 было установлено наличие у него β-галактозидазной активности 
[5]. При исследовании 21 мутанта было установлено, что только 17 из 
них способны гидролизовать гликозиды даидзин и генистин с образова-
нием изофлавонов даидзеина и генистеина [14]. У 2 вариантов штамма  
S. globisporus 1912 (1912-2 и 1912-4Сrt) также обнаружена способность 
гидролизовать гликозиды соевой муки с образованием изофлавонов. Со-
евая мука, содержащая до 0,25% гликозидов, часто используется в ис-
следованиях штамма S. globisporus 1912 и его вариантов как компонент 
питательных сред [5,12-14]. В соответствии с данными литературы, 
стрептомицеты накапливают даидзеин и генистеин при культивировании 
на соевой среде [4, 6-8]. 

Установлено, что штамм S. globisporus 1912 является членом S. griseus 
клады (S. albovinaceus субгруппы) [15,16]. 

Проведено частичное определение (85%–95%) первичной структуры 
тотальной ДНК 2 вариантов wild type штамма S. globisporus 1912 (1912-2 
и 1912-4Сrt). Библиотека контигов S. globisporus 1912-2 включает 1438 
контигов, а библиотека S. globisporus 1912-4Сrt – 466 контигов. Информа-
ция о первичной структуре контигов S. globisporus 1912-4Сrt помещена в 
GeneBank с идентификационным номером (QWFA00000000.1).

Интернет базы данных сервера NCBI содержат информацию о первич-
ном строении хромосомных ДНК множества организмов (в том числе и 
тысяч штаммов стрептомицетов) разной степени сборки, включая после-
довательности как отдельных генов, так и целых геномов. 

В указанных базах представлено первичное строение хромосом 7 
штаммов – членов S. albovinaceus субклады. BLAST aнализом установ-
лено, что β-gal гены 6 штаммов членов S. albovinaceus субклады имеют 
высокую степень гомологии их последовательностей и последователь-
ности референсного β-gal гена штамма S. globisporus 1912-4Сrt (D3105_
RS16030) – выше 80%.

Наиболее идентичны референсной (более чем 96,4%) первичные 
структуры β-gal генов штаммов S. globisporus TFH56, S. mediolani NRRL 
WC-3934 и S. albovinaceus NRRL B-2566 с показателем покрытия 99%. 
Наименее гомологична референсной первичная структура β-gal гена 
штамма S. globisporus NRRL B-2293 – 79,9% (при покрытии 98%). Кроме 
того, в геноме данного штамма присутствует большее количество (4 гена) 
β-gal генов (табл. 1). 

Проведено определение гомологии первичных структур генов 16S 
рРНК семи штаммов из S. albovinaceus субгруппы. Последовательность 
16S рРНК гена S. globisporus C-1027 (WQO_04730) использовали в ка-
честве референсной. Показатели идентичности первичных структур 16S 
рРНК генов изучаемых культур имели значения идентичности, характер-
ные для членов одной клады – были выше 97,8%. Нулеотидные после-
довательности (покрытие 100%) 16S рРНК генов штаммов S. globisporus 
1912-4Сrt (D3105_RS15675), S. globisporus TFH56 (DIJ69_RS07015) и  
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S. albovinaceus NRRL B-2566 (BZL61_RS18365) были полностью иден-
тичными (100%) референсному гену WQO_04730 S. globisporus C-1027.

В соответствии с данными литературы, в геномах микроорганизмов 
может содержаться более одного β-gal гена. Так, в геноме Escherichia 
coli K12 установлено наличие двух β-галактозидазных генов, а в геномах 
штаммов Bifidobacterium bifidum NCIMB41171 и Bacillus circulans ATCC 
31382 – по 4 гена [17-19].  

Нами выявлено, что в геномах стрептомицетов может присутствовать 
до 7 β-gal генов (табл. 2). Так, геномы 16 штаммов (из 31 исследованных) 
содержат по одному β-gal гену: S. anulatus ATCC 11523, S. bacillaris ATCC 
15855, S. griseus NBRC 13350, S. griseus ACT-1, S. albidoflavus J1074,  
S. albidoflavus SM254, S. sampsonii KJ40, S. albulus NK600, S. albulus СК-
15, S. peuceticus ATCC 27952, S.globisporus TFH56, S. globisporus C-1027, 
S. globisporus NRRL-2709, S. mediolani NRRL WC-3934, S. albovinaceus 
NRRL B-2566 и S. globisporus 1912.  

Первичное строение β-gal генов 3 штаммов из S. albidoflavus группы –  
S. albidoflavus J1074, S. albidoflavus SM254 и S. sampsonii KJ40 – не 
имеют гомологии с последовательностью референсного гена штамма 
S.globisporus 1912. В геноме штамма S. coelicolor A3(2) из той же клады 
есть 6 β-gal генов (SCO0766, SCO02430, SCO05689, SCO06347, SCO06457 

Таблица 1
Показатели гомологичности нуклеотидных последовательностей 
β-gal генов из штаммов S. albovinaceus субгруппы референсному 

S.globisporus 1912-4Сrt.
Штаммы 
стрептомицетов

Номер β-gal гена в 
GeneBank

Показатели гомологии
структур β-gal генов

S.globisporus TFH56 DIJ69_RS26515
Q.c=99 %   E=0,0

I=96,4 %   M/G=65/0

S.globisporus C-1027 WQO_RS07795
Q.c=99 %   E=0,0

I=95,5 %   M/G=80/0
S.globisporus 
NRRL  -2709

IF53_RS113680
Q.c=99 %   E=0,0

I=95,5 %   M/G=84/0
S. mediolani 
NRRL  WC-3934

IH16_RS011620
Q.c=99 %   E=0,0

I=96,4 %   M/G=65/0

S.globisporus 
NRRL  B-2293

IH67_RS0111030
IH67_RS0127420
IH67_RS0127490
IH67_RS0128250

Q.c=44 %    E=2e-41
I=66 %   M/G=251/14

Нет гомологии
Нет гомологии

Q.c=98 %   E=0,0
I=79,9 %   M/G=303/20

S. albovinaceus  
NRRL  B-2566

BZL61_RS33765* Q.c=84 %    E=0,0
I=96,4 %      M/G=55/0

S.globisporus 1912-2**
Контиг 469

2441 т.п.н. –  
4260 т.п.н.

Q.c=100 %   E=0,0
I=100 %   M/G=0/0

Примечание: M – количество негомологичных оснований (Mismatches); G –количество разрывов 
(Gaps); I – идентичность; E – достоверность выравнивания (E-value); Q.c – покрытие гомологичных 
последовательностей (Query cover); * – частичный сиквенс, ** – нуклеотидная последовательность 
генома частично помещена в GeneBank.
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и SCO07407) из них только ген SCO6347 гомологичен на 66% референсному 
(покрытие 48%).

В геномах штаммов, имеющих более одного β-gal гена (например,  
S. hygroscopicus XM201 – 4 гена, S. ambofaciens ATCC 23877 – 5 генов,  
S. albulus ZPM – 2 гена), как правило, содержится один β-gal ген, гомоло-
гичный референсной последовательности β-gal гена S.globisporus 1912. 

Установлена корреляция степени гомологии первичных структур β-gal 
генов стрептомицетов и таксономической принадлежности штаммов. Так, 
β-gal гены штаммов S. albulus СК-15, S. albulus ZPM и S. albulus NK600 
гомологичны на 77,3% с покрытием 96%, а β-gal гены S. lividans TK24 
и S. lividans 1326 – на 66,3% при покрытии 45% и 47%. Перечисленные 
стрептомицеты не являются членами S. griseus группы.

Однако установлено, что штаммы одного вида или входящих в одну 
кладу могут различаться как количеством β-gal генов в их геномах, так 
и первичной их структурой. Первичные структуры (покрытие 97%) β-gal 
генов 3 штаммов S. hygroscopicus (5008, KCTC 1717, TL01), например, 
гомологичны на 78% референсной последовательности, в то время как 

Таблица2
Показатели гомологичности нуклеотидных последовательностей 

β-gal генов ряда стрептомицетов.

Штаммы стрептомицетов
Номер β-gal гена в 

GeneBank
Показатели гомологии
структур β-gal генов

S. anulatus ATCC 11523 JI76_RS07860
Q.c=99 %   E=0,0

I=92,5 %   M/G=134/0

S. griseus NBRC 13350 SGR_RS27465
Q.c=99 %   E=0,0

I=92,2 %   M/G=139/0

S. albus DSM41398
SLWT _RS27070
SLWT _RS33235

Q.c=90 %   E=0,0
I=75,4%   M/G=393/17

Нет гомологии

S. albus BK3-25
SLNHY_RS26945
SLNHY_RS33110

Q.c=90 %   E=0,0
I=75,5 %   M/G=393/16

Нет гомологии
S.albidoflavus  J1074 XNR_RS08350 Нет гомологии
S. albidoflavus SM254 Salbus_RS09950 Нет гомологии

S.coelicolor A3(2)
SCO0766, SCO2430, 
SCO5689, SCO6457, 
SCO7407, SCO6347

Нет гомологии
Нет гомологии
Нет гомологии

Q.c=48 %   E=0,0
I=66,4 %   M/G=238/23

S. albulus NK600 DC74_RS17540
Q.c=96 %   E=0,0

I=77,3 %   M/G=357/0

S. albulus ZPM
SAZ_RS13460
SAZ_RS18640

Q.c=96 %   E=0,0
I=77,3 %   M/G=357/0

Нет гомологии
Примечание: M – количество негомологичных оснований (Mismatches); G –количество разры-

вов (Gaps); I – идентичность; E – достоверность выравнивания (E-value); Q.c – покрытие гомоло-
гичных последовательностей (Query cover).
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последовательность (покрытие 56%) β-gal гена штамма S. hygroscopicus 
XM201 имеет меньшую степень гомологии 69% (покрытие 56%). Можно 
предположить, что дальнейшие исследования штамма S. hygroscopicus 
XM201 могут выявить иную таксономическую принадлежность данного 
стрептомицетета. 

Таким образом, установлена корреляция гомологичности первичных 
структур β-gal генов стрептомицетов со структурой аналогичного гена 
S. globisporus 1912-4Сrt и их таксономическое сродство. Так, первичные 
структуры β-gal генов штаммов – членов S. albovinaceus субклады были 
наиболее идентичны структурам референсного гена – показатели иден-
тичности выше 95,5%. 

Последовательности β-gal генов (покрытие 97%) штаммов из других 
субгрупп S. griseus клады (S. anulatus ATCC 11523, S. bacillus ATCC 15855, 
S. griseus NBRC 13350) имели показатель гомологии 87% – 92%. 

Обнаружено равную гомологичность структур β-gal генов штаммов, 
членов одних и тех же клад или видов, структуре аналогичного гена  
S. globisporus 1912-4Сrt. Примером могут быть показатели гомологич-
ности нуклеотидных последовательностей β-gal генов 3 штаммов вида  
S. albulus структуре референсного гена S. globisporus 1912-4Сrt: I =77,3%, 
Q.c.= 96%, M/G=357/0, E=0,0.   

Можно предположить, что, наряду с housekeeping генами (atpD, gyrB, 
recA, rpoB, trpB, 16S рРНК), при классификации штаммов и изучении 
молекулярной эволюции организмов возможно использовать факульта-
тивные гены (например, β-gal гены, гены crt-кластера).

ГОМОЛОГІЧНІСТЬ ПЕРВИННИХ СТРУКТУР БЕТА- 
ГАЛАКТОЗИДАЗНОГО ГЕНА STREPTOMYCES GLOBISPORUS 

1912 ТА АНАЛОГІЧНИХ ГЕНІВ СТРЕПТОМІЦЕТІВ
Л.В. Поліщук, О.І Бамбура 

Інститут мікробіології і вірусології ім. Д.К. Заболотного НАН України, 
вул. Академіка Заболотного, 154, Київ, 03143, Україна 

Ре з юме
Мета даного дослідження – визначити ступінь гомології нуклеотидних послі-

довностей β-галактозидазних генів ряду штамів стрептоміцетів і гена S. globisporus 
1912, що кодує β-галактозидазу. Аналізували геноми 30 штамів стрептоміцетов з 
різним ступенем таксономічної спорідненості S. globisporus 1912. Методи. Порів-
няльний BLAST аналіз первинних структур геномів 31 стрептоміцета з баз даних 
«Nucletide collection» і «Whole-genome shotgun contigs» на сервері NCBI проводили 
за допомогою програм (blastn і bl2sеq) з пакету BLAST. Результати. BLAST aналізом 
встановлено значну ступінь гомології (від 66% до 97%) послідовностей бета-галак-
тозидазних генів більшості (90%) досліджених штамів стрептоміцетов аналогічному 
гену S. globisporus 1912-4Сrt. З них тільки первинні структури бета-галактозидазних 
генів штамів – членів S. albovinaceus субклади мали ступінь гомології їх структур 
референсному гену вище 95,5%. Встановлено, що в геномах штамів з представле-
ної довільної вибірки присутні до 6 бета-галактозидазних генів. Однак у більшості 
(51,6%) штамів в геномі присутні по одному бета-галактозидазному гену, у 3 з них 
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структури бета-галактозидазних генів не мають гомології зі структурою референсно-
го гена S. globisporus 1912-4Сrt. Висновки. Гомологічність первинних структур бета-
галактозидазних генів штамів стрептоміцетів і аналогічного гена S. globisporus 1912-
4Сrt залежить від таксономічної їх генетичної спорідненості штаму S. globisporus 
1912. Наприклад, первинні структури бета-галактозидазних генів штамів – членів  
S. albovinaceus субклади були найбільш гомологічними структурі референсного гена 
(вище 95,5%).

Ключові слова: стрептоміцет, β-галактозидазний ген, гомологічність, покрит-
тя, геном, клада, вирівнювання послідовностей, первинна структура.

HOMOLOGY OF PRIMARY STRUCTURES  
OF THE BETA-GALACTOSIDASE GENE OF  

STREPTOMYCES GLOBISPORUS 1912 AND SIMILAR GENES  
OF STREPTOMYCETES 
L.V. Polishchuk, O.I. Bambura 

Zabolotny Institute of Microbiology and Virology, NAS of Ukraine, 
154 Akad. Zabolotny Str., Kyiv, 03143, Ukraine

Summary
The purpose of this study is to determine the degree of homology of nucleotide se-

quences of the β-galactosidase genes of a number of streptomycetes strains and S. glo-
bisporus 1912 gene encoding β-galactosidase. The genomes of 30 streptomycetes strains 
with different degrees of taxonomic relationship to S. globisporus 1912 were analyzed. 
Methods.  Alignment of the primary structures of genomes of 31 streptomycetes from the 
“Nucletide collection” and “Whole-genome shotgun contigs” databases on the NCBI serv-
er was done using blastn and bl2seq programs from the BLAST package. Results. Align-
ment revealed a significant degree of homology (from 66% to 97%) of the sequences of 
beta-galactosidase genes of the majority (90%) of the studied streptomycete strains to the 
similar S. globisporus 1912-4Сrt gene. Only primary structures of the beta-galactosidase 
genes of strains – members of S. albovinaceus subclade had a degree of homology of their 
structures to the reference gene above 95.5%. It was established that up to 6 beta-galactosi-
dase genes are presented in the genomes of the strains from the presented random sample. 
However, in the genomes most strains (51.6%) are present only one beta-galactosidase 
gene per chromosome, and in 3 of them, the structures of the beta-galactosidase genes have 
no homology with the reference gene structure of S. globisporus 1912-4Сrt. Conclusions. 
Homology of the primary structures of beta-galactosidase genes of streptomycetes strains 
and the similar gene of S. globisporus 1912-4Crt depends on their genetic affinity for the 
strain S. globisporus 1912. As an example, the primary structures of beta-galactosidase 
genes of strains from S. albovinaceus subclade were most identical to the structures of the 
reference gene (above 95.5%). 

Keywords: streptomycete, β-galactosidase gene, homology, overlap, genome, clade, 
alignment, primary structure.
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