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Микробные ксиланазы широко примененяются в различных отраслях промышлен-
ности, что обусловливает актуальность поиска новых микроорганизмов, способных к 
их продукции. Источником для выделения штаммов, обладающих ксиланолитической 
активностью, является растительное сырьё с высоким содержанием гемицеллюлоз — 
лигноцеллюлозная биомасса. В Калининградской области к такому сырью относятся 
шрот семян конопли технической Cannabis sativa, оболочка семян и семена люпина бе-
лого Lupinus albus, оболочка семян сои нетостированная , оболочка семян сои тости-
рованная, оболочка семян сои гранулированная, семена каштана конского обыкновенного 
Aesculus hippocastanum. Среди 23 бактериальных изолятов, выделенных из указанного 
лигноцеллюлозного сырья, наибольшая ксиланолитическая активность установлена для 
9 штаммов, которые по морфологическим и тинкториальным признакам отнесены к 
грамположительным спорообразующим палочкам. Молекулярно-генетическая иденти-
фикация методом 16S рРНК изолятов с установленной ксиланазной активностью по-
зволила выявить принадлежность штаммов к видам Peribacillus acanthi, Bacillus cereus, 
Bacillus zanthoxyli, Bacillus badius. Идентифицированные штаммы микроорганизмов 
потенциально могут использоваться в качестве промышленных продуцентов ксиланаз 
с высокой активностью, позволяющих осуществлять биодеструкцию лигноцеллюлоз-
ной биомассы с получением востребованной продукции. 

Ключевые слова: ксиланаза, лигноцеллюлозная биомасса, молекулярно-
генетическая идентификация, Bacillus

Введение

Ксилан является вторым по распространенности биополимером 
растительной клеточной стенки и представляет собой основное соеди-
нение гемицеллюлозной части лигноцеллюлозной биомассы наряду 
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с ксилозой, маннозой, арабинозой и галактозой. Ксиланазы — группа 
ферментов семейства гликозид-гидролаз, которые разрушают 1,4-β-D-
ксилозидные связи в основной цепи ксилана, тем самым снижая степень 
его полимеризации [1; 2]. 

Ксиланолитические ферменты играют важную роль во многих от-
раслях промышленности, связанных с переработкой растительного 
сырья. Они применяются в животноводстве, поскольку способствуют 
увеличению прироста массы тела у сельскохозяйственных животных 
за счет повышения усвояемости кормов. В пищевой промышленно-
сти ксиланазы используются в хлебопечении для регулирования тех-
нологических свойств теста [2]. Утилизация отходов растительного 
происхождения, представляющих собой труднодеградируемую лиг-
ноцеллюлозную биомассу, — также потенциально широкая сфера при-
менения ксиланаз. 

Актуальным направлением пищевой промышленности, связанным 
с ферментативной деструкцией ксилана, является производство кси-
лоолигосахаридов (далее — КСОС) на его основе. КСОС обладают пре-
биотическим действием, проявляя способность избирательно повышать 
активность полезной кишечной микрофлоры. Им присущи также им-
муномодулирующие, противоопухолевые, антиоксидантные свойства, 
благодаря которым КСОС обладают большим потенциалом для произ-
водства добавок к пище и функциональных продуктов питания на их 
основе [3; 4].

К продуцентам ксиланаз относится широкая группа микроорганиз-
мов, включающая бактерии (Bacillus, Clostridium, Streptomyces) и микро-
скопические грибы (Aspergillus, Penicillium, Trichoderma, Fusarium) [1]. При 
этом активность ксиланолитических ферментов различных штаммов 
бактерий связана с высоким содержанием в среде ксилана, этим обуслов-
лена перспективность использования лигноцеллюлозной биомассы как 
сырья для выделения продуцентов ксиланаз [3; 4]. 

Целью настоящего исследования является выделение штаммов — 
продуцентов ксиланаз — из лигноцеллюлозного сырья Калининград-
ской области и их молекулярно-генетическая идентификация. 

Объекты и методы исследования

Для выделения штаммов потенциальных продуцентов ксиланоли-
тических ферментов было выбрано следующее растительное сырье: 
шрот семян конопли технической Cannabis sativa, оболочка семян и се-
мена люпина белого Lupinus albus, оболочка семян сои нетостированная, 
тостированная и гранулированная, семена каштана конского обыкно-
венного Aesculus hippocastanum. Выбранные растительные источники яв-
ляются вторичным и малоценным сырьем, доступным в Калининград-
ской области. Они богаты гемицеллюлозой, следовательно, могут стать 
источником гидролизующих ксилан бактерий. 

Для получения культур микроорганизмов в качестве питательных 
сред использовали рыбопептонный агар и агар Сабуро. Пробы разво-
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дили в стерильном физиологическом растворе, осуществляли высев в 
чашки Петри с последующей заливкой агаризованной средой. Чашки с 
рыбопептонным агаром инкубировали при 30 °С в течение 72 ч, чашки с 
агаром Сабуро — при 22 °С в течение 5 сут. 

Морфологические (форма клеток, наличие споры) и тинкториаль-
ные (тип клеточной стенки) признаки бактерий изучали при микроско-
пировании окрашенных по Граму препаратов с использованием иммер-
сионного объектива микроскопа (× 100).

Для определения ксиланолитической активности суточные культуры 
микроорганизмов засевали методом штриха на поверхность питатель-
ного агара с ксиланом и инкубировали в термостате при температуре 
30 °С в течение 48 ч. После этого засеянную тестируемыми культурами 
поверхность агара покрывали 0,5 %-ным раствором конго красного, чаш-
ки выдерживали в термостате при температуре 30 °С в течение 15 мин, 
после чего дважды промывали 1 М раствором хлорида натрия. Поверх-
ность засеянного питательного агара покрывали 0,1 М раствором лимон-
ной кислоты, чашки выдерживали в термостате в течение 5 мин, далее 
поверхность агара дважды промывали стерильной дистиллированной 
водой. Ксиланолитическую активность определяли по зонам обесцве-
чивания питательного агара вокруг культур микроорганизмов или по 
полному обесцвечиванию культуры [5]. 

Идентификацию штаммов микроорганизмов осуществляли с помо-
щью анализа 16S рРНК в БРЦ ВКПМ Национальный исследовательский 
центр «Курчатовский институт». 

Для проведения полимеразной цепной реакции (далее — ПЦР) были 
выбраны консервативные праймеры 8f — aga gtt tga tcc tgg ctc ag; 926r — 
ccg tca att cct ttr agt tt. Режимы реакции: 95 °С — 3 мин; 35 циклов: 95 °С — 
30 с, 57 °С — 30 с, 72 °С — 1 мин 30 с; 72 °С — 5 мин. 

Для секвенирования использовали автоматический секвенатор 
АЕ3000. Электрофоретическое разделение продуктов ПЦР проводили в 
1,0 %-ном агарозном геле при напряжении электрического поля 5 В/см. 

Первичный скрининг осуществляли по базе данных GenBank, анализ 
сиквенсов проводили с использованием специализированной филогене-
тической компьютерной программы BLAST. При определении родства 
микроорганизмов критерием отнесения их к тому или иному виду счи-
талась гомология не менее 97 % [6—12]. 

Результаты

В таблице 1 представлены морфологические, тинкториальные при-
знаки бактериальных изолятов, выделенных из лигноцеллюлозного сы-
рья, и их ксиланолитическая активность. 
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Таблица 1

Морфологические, тинкториальные признаки бактериальных изолятов, 
выделенных из лигноцеллюлозного сырья,  

и их ксиланолитическая активность

Источник № 
изолята

Окрашивание 
по Граму Споры Форма 

клеток

Ксилано-
литическая 
активность

Семена люпина 
белого

1 Грам (+) + палочки +
2 Грам (+) + палочки –
3 Грам (+) + палочки +
4 Грам (+) + палочки –

Оболочка семян 
люпина белого 5 Грам (+) или 

Грам (–) + палочки –

6 Грам (+) + палочки +
7 Грам (+) + палочки +
8 Грам (+) + палочки +
9 Грам (+) + палочки +

Семена каштана 
конского 
обыкновенного

10 Грам (+) или 
Грам (–) + палочки +

11 Грам (+) + палочки +
Оболочка семян 
сои нетостирован-
ная

12 Грам (+) + палочки –
13 Грам (+) + палочки +
14 Грам (+) + палочки +
15 Грам (+) – кокки –

Оболочка семян 
сои тостированная

16 Грам (+) + палочки –
17 Грам (+) + палочки +

Оболочка семян 
сои гранулирован-
ная

18 Грам (+) + палочки –

19 Грам (+) + палочки –

Шрот семян коноп-
ли технической

20 Грам (+) + палочки –
21 Грам (+) + палочки –
22 Грам (+) + палочки +
23 Грам (+) – кокки –

Всего из выбранного в качестве объектов исследования растительного 
сырья выделено 23 бактериальных изолята, преимущественно представ-
ленных спорообразующими грамположительными палочками. Ксила-
нолитическую активность, установленную по методике с конго крас-
ным, проявили 12 бактериальных изолятов, выделенных из всех видов 
лигноцеллюлозного сырья, за исключением гранулированной оболочки 
семян сои. Штаммы, продемонстрировавшие наибольшую ксиланоли-
тическую активность, то есть полное обесцвечивание после окрашива-
ния конго красным (изоляты № 1, 6, 7, 8, 9, 11, 14, 17, 22), были направле-
ны на молекулярно-генетическую идентификацию. 

При секвенировании вариабельных участков 16S рРНК штаммов № 1, 
6, 9, 14 и 22 были получены собранные нуклеотидные последовательно-
сти, представленные на рисунках 1—5. 
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Рис. 1. Секвенограмма штамма № 1

Рис. 2. Секвенограмма штамма № 6

Рис. 3. Секвенограмма штамма № 9

Рис. 4. Секвенограмма штамма № 14

Рис. 5. Секвенограмма штамма № 22

 

CCAATGAYCYWCCACGGTTGAGCCGTGGGCTTTCACATCAGACTTAAGAAACCACCTGCGC
GCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGATAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGC
ACGTAGTTAGCCGTGGCTTTCTGGTTAGGTACCGTCAAGGTGCCAGCTTATTCAACTAGCAC
TTGTTCTTCCCTAACAACAGAGTTTTACGACCCGAAAGCCTTCATCACTCACGCGGCGTTGCT
CCGTCAGACTTTCGTCCATTGCGGAAGATTCCCTACTGCTGCCTCCCGTAGGAGTCTGGGCC
GTGTCTCAGTCCCAGTGTGGCCGATCACCCTCTCAGGTCGGCTACGCATCGTTGCCTTGGTG
AGCCGTTACCTCACCAACTAGCTAATGCGACGCGGGTCCATCCATAAGTGACAGCCGAAGC
CGCCTTTCAATTTCGAACCATGCGGTTCAAAATGTTATCCGGTATTAGCCCCGGTTTCCCGGA
GTTATCCCAGTCTTATGGGCAGGTTACCCACGTGTTACTCACCCGTCCGCCGCTAACTTCATA
AGAGCAAGCTCTTAATCCATTCGCTCGACTTGCATGTATTAGGCACGCCGCCAGCGTTCATC
CTGAGCCAGGATCAAACTCT 

 

CCACGTKTTGAGCCGWGGGCTTTCACATCAGACTTAAGAAACCACCTGCGCGCGCTTTACG
CCCAATAATTCCGGATAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAG
CCGTGGCTTTCTGGTTAGGTACCGTCAAGGTGCCAGCTTATTCAACTAGCACTTGTTCTTCCC
TAACAACAGAGTTTTACGACCCGAAAGCCTTCATCACTCACGCGGCGTTGCTCCGTCAGACT
TTCGTCCATTGCGGAAGATTCCCTACTGCTGCCTCCCGTAGGAGTCTGGGCCGTGTCTCAGTC
CCAGTGTGGCCGATCACCCTCTCAGGTCGGCTACGCATCGTTGCCTTGGTGAGCCGTTACCT
CACCAACTAGCTAATGCGACGCGGGTCCATCCATAAGTGACAGCCGAAGCCGCCTTTCAAT
TTCGAACCATGCRGTTCAAAATGTTATCCGGTATTAGCCCCGGTTTCCCGGAGTTATCCCAGT
CTTATGGGCAGGTTACCCACGTGTTACTCACCCGTCCGCCGCTAACTTCATAAGAGCAAGCT
CTTAATCCATTCGCTCGACTTGCATGTATTAGGCACGCCGCCAGCGTTCATCCTGAGCCAGG
ATCAAACTCT 

 

CTTTCTCTTCTGCACTCAGTCTCCCAGTTTCCAATGACCCTCCACGGTTGAGCCGTGGGCTTTC
ACATCAGACTTAAGAAACCACCTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGATAACGCTTGC
CACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAGCCGTGGCTTTCTGGTTAGGTACCGTC
AAGGTGCCAGCTTATTCAACTAGCACTTGTTCTTCCCTAACAACAGAGTTTTACGACCCGAA
AGCCTTCATCACTCACGCGGCGTTGCTCCGTCAGACTTTCGTCCATTGCGGAAGATTCCCTAC
TGCTGCCTCCCGTAGGAGTCTGGGCCGTGTCTCAGTCCCAGTGTGGCCGATCACCCTCTCAG
GTCGGCTACGCATCGTTGCCTTGGTGAGCCGTTACCTCACCAACTAGCTAATGCGACGCGGG
TCCATCCATAAGTGACAGCCGAAGCCGCCTTTCAATTTCGAACCATGCGGTTCAAAATGTTA
TCCGGTATTAGCCCCGGTTTCCCGGAGTTATCCCAGTCTTATGGGCAGGTTACCCACGTGTTA
CTCACCCGTCCGCCGCTAACTTCATAAGAGCAAGCTCTTAATCCATTCGCTCGACTTGCATGT
ATTAGGCACGCCGCCAGCGTTCATCCTGAGCCAGGTWTCAAA 

 

ACTTTCATSTTCTGTMCTCRAGWCTSCCAGTKKCCAATGACCCTCCACGGTTGAGCCGTGGGC
TTTCACATCAGACTTAAGAAACCACCTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGATAACGCT
TGCCACCTACGTATTACCGCGGCTGCTGGCACGTAGTTAGCCGTGGCTTTCTGGTTAGGTACC
GTCAAGGTGCCAGCTTATTCAACTAGCACTTGTTCTTCCCTAACAACAGAGTTTTACGACCCG
AAAGCCTTCATCACTCACGCGGCGTTGCTCCGTCAGACTTTCGTCCATTGCGGAAGATTCCCT
ACTGCTGCCTCCCGTAGGAGTCTGGGCCGTGTCTCAGTCCCAGTGTGGCCGATCACCCTCTCA
GGTCGGCTACGCATCGTTGCCTTGGTGAGCCGTTACCTCACCAACTAGCTAATGCGACGCGG
GTCCATCCATAAGTGACAGCCGAAGCCGCCTTTCAATTTCGAACCATGCRGTTCAAAATGTTA
TCCGGTATTAGCCCCGGTTTCCCGGAGTTATCCCAGTCTTATGGGCAGGTTACCCACGTGTTA
CTCACCCGTCCGCCGCTAACTTCATAAGAGCAAGCTCTTAATCCATTCGCTCGACTTGCATGT
ATTAGGCACGCCGCCAGCGTTCATCCTGAGCCAGGATCAAACTCT 

 

AGTCTSCCAGTKKCCAATGACCCTCCACGGTTGAGCCGTGGGCTTTCACATCAGACTTAAGAA
ACCACCTGCGCGCGCTTTACGCCCAATAATTCCGGATAACGCTTGCCACCTACGTATTACCGC
GGCTGCTGGCACGTAGTTAGCCGTGGCTTTCTGGTTAGGTACCGTCAAGGTGCCAGCTTATTC
AACTAGCACTTGTTCTTCCCTAACAACAGAGTTTTACGACCCGAAAGCCTTCATCACTCACGC
GGCGTTGCTCCGTCAGACTTTCGTCCATTGCGGAAGATTCCCTACTGCTGCCTCCCGTAGGAG
TCTGGGCCGTGTCTCAGTCCCAGTGTGGCCGATCACCCTCTCAGGTCGGCTACGCATCGTTGC
CTTGGTGAGCCGTTACCTCACCAACTAGCTAATGCGACGCGGGTCCATCCATAAGTGACAGC
CGAAGCCGCCTTTCAATTTCGAACCATGCRGTTCAAAATATTATCCGGTATTAGCCCCGGTTTC
CCGGAGTTATCCCAGTCTTATGGGCAGGTTACCCACGTGTTACTCACCCGTCCGCCGCTAACT
TCATAAGAGCAAGCTCTTAATCCATTCGCTCGACTTGCATGTATTAGGCACGCCGCCAGCGTT
CATCCTGAGCCAGGAWTCAAACTCT 
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Первичный скрининг по базе данных GenBank показал, что исследу-
емые штаммы № 1, 6, 9, 14 и 22 принадлежат к следующим системати-
ческим группам: Bacteria; Bacillota; Bacilli; Bacillales; Bacillaceae; Bacillus; 
Bacillus cereus group.

Для уточняющей идентификации исследуемых штаммов проводили 
ПЦР с использованием видоспецифических праймеров, результаты ко-
торой представлены в таблице 2. 

Таблица 2

Праймеры, использованные при проведении ПЦР  
для уточняющей идентификации штаммов № 1, 6, 9, 14 и 22

Вид Праймеры
Bacillus thuringiensis BTf atcggtgatacagataagact

BTr ccttcatacgtatgaatattattt
Bacillus cereus BCf attggtgacaccgatcaaaca

BCr tcatacgtatggatgttattc
Bacillus anthracis BAf aatcgtaatattaaactgacg

BAr ccttcatacgtgtgaatgttg

На рисунке 6 представлены электрофореграммы, полученные в ре-
зультате ПЦР штаммов № 1, 6, 9, 14 и 22 с использованием видоспецифи-
ческих праймеров. 

Рис. 6. Продукты ПЦР с использованием видоспецифических праймеров: 
а — Маркер O’GeneRuler 1 kb DNA Ladder (250, 500, 750, 100, 1500, 2000, 2500, 

3000, 3500, 4000, 5000, 6000, 8000, 10 000 п. н., сверху вниз); 
б — анализ исследуемых штаммов с использованием праймеров BCf и BCr, 

специфических для Bacillus cereus

Наработка фрагментов размером 364 п. н. при использовании ви-
доспецифических праймеров BCf и BCr указывает на принадлежность 
штаммов № 1, 6, 9, 14, 22 к виду Bacillus cereus (гомология 99 %).

Секвенограммы штаммов № 7 и 8 представлены на рисунках 7 и 8 со-
ответственно. 

 

а        б 
№ 6 

а        б 
№ 1 

а        б 
№ 9 

а        б 
№ 14 

а        б 
№ 22 
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Рис. 7. Секвенограмма штамма № 7

Рис. 8. Секвенограмма штамма № 8

Скрининг по базе данных GenBank показал, что штаммы № 7 и 8 при-
надлежат к следующим систематическим группам: Bacteria; Bacillota; 
Bacilli; Bacillales; Bacillaceae; Priestia. Обработка сиквенсов при помощи 
программы BLAST показала, что они могут быть отнесены к нескольким 
видам рода Priestia. На основе проведенных исследований, а также био-
химических тестов установлено, что штамм № 7 наиболее близок к виду 
Peribacillus acanthi (98 %), а штамм № 8 — к виду Bacillus zanthoxyli (98 %).

Результаты секвенирования вариабельных участков 16S рРНК штам-
мов № 11 и 17 представлены на рисунках 9 и 10 соответственно. 

Рис. 9. Секвенограмма штамма № 11

Рис. 10. Секвенограмма штамма № 17
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Анализ штаммов № 11 и 17 позволил установить их принадлеж-
ность к следующим систематическим группам: Bacteria; Bacillota; Bacilli; 
Bacillales; Bacillaceae; Bacillus. Изучение гомологии для установления 
родства и проведение биохимических тестов показало, что микроор-
ганизмы могут относиться к нескольким видам рода Bacillus, при этом 
штамм № 11 оказался наиболее близок к виду Peribacillus acanthi (99 %), а 
штамм № 17 — к виду Bacillus badius (99 %). 

Таким образом, результаты проведенных молекулярно-генетических 
исследований позволили идентифицировать следующие виды бакте-
рий, изолированных из микрофлоры растительного сырья Калинин-
градской области (табл. 3). 

Таблица 3

Идентифицированные виды бактерий,  
выделенные из растительного сырья

Вид Источник
Bacillus badius Оболочка семян сои тостированная 
Bacillus cereus Шрот семян конопли технической, оболочка семян и семена 

люпина белого, оболочка семян сои нетостированная 

Bacillus 
zanthoxyli

Оболочка семян люпина белого

Peribacillus 
acanthi

Оболочка семян люпина белого, семена каштана конского 
обыкновенного 

Бактерии рода Bacillus являются известными продуцентами фермен-
тов, в том числе, ксиланолитических. Их удобство использования в ка-
честве промышленных продуцентов обусловлено непатогенностью, вы-
сокой скоростью роста, способностью выделять белки во внеклеточную 
среду [1; 2]. 

В работах [1; 2; 13—21] представлены исследования по получению 
ксиланаз с высокой ферментативной активностью с использованием та-
ких видов Bacillus, как B. subtilis, B. licheniformis, B. velezensis, B. australimaris, 
B. tequilensis, B. thermoamylovorans, B. halotolerans. В исследовании [1] пред-
ставлены данные по скринингу 67 бактериальных изолятов, выделенных 
из гнилой соломы, почвы, пшеничных отрубей, нутового сырья, пше-
ничной соломы, яблочных выжимок, скорлупы арахиса и других рас-
тительных отходов. Восемь изолятов с наиболее высокой активностью 
ксиланазы были идентифицированы методом 16S рРНК как бактерии 
вида Bacillus. 

В работе [22] сообщается о выделении из почвы штамма Bacillus cereus, 
продуцирующего внеклеточную ксиланазу. Оптимальная температура 
и рН очищенной ксиланазы составили 40 °С и 6,0 соответственно. Кси-
ланаза не проявляла целлюлазную активность. В публикации [23] также 
описано получение ксиланазы из штамма Bacillus cereus L-1, которая про-
являла наибольшую активность при температуре 60 °С и рН 6,5. В ис-
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следовании [24] представлены данные о термостабильной ксиланазе, 
полученной при культивировании штамма Bacillus cereus на кукурузной 
шелухе с продуктивностью 2,2019 Ед/мл. 

В работе [25] сообщается о выделении трех штаммов рода Bacillus, 
наиболее активных продуцентов ксиланаз, один из которых — Bacillus 
badius — производил щелочную ксиланазу с оптимальной температурой 
действия 50 °С. Ее выделение из штамма Bacillus badius описывается так-
же в работе [26]. Штаммы Bacillus zanthoxyli и Peribacillus acanthi не были 
описаны как широко известные продуценты ксиланолитических фер-
ментов. 

Выводы

Лигноцеллюлозное сырье, представляющее собой отходы и мало-
ценное растительное сырье, такое как оболочка семян сои, шрот семян 
конопли технической, оболочка семян и семена люпина белого, семе-
на каштана конского обыкновенного, является источником микроор-
ганизмов, продуцирующих ксиланолитические ферменты. К синтезу 
наиболее активных ксиланаз оказались способны микроорганизмы, 
идентифицированные как Bacillus badius, Bacillus cereus, Bacillus zanthoxyli, 
Peribacillus acanthi. Выделенные штаммы потенциально могут использо-
ваться для промышленного синтеза ксиланаз, предназначенных для раз-
личных отраслей промышленности. 

Исследование выполнено за счет гранта Российского научного фонда № 23-26-00091, 
https://rscf.ru/project/23-26-00091/.
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Microbial xylanases are widely used across various industries, making the search for new 
microorganisms capable of producing these enzymes a highly relevant task. A source for iso-
lating strains with xylanolytic activity is plant-based materials rich in hemicelluloses, such as 
lignocellulosic biomass. In the Kaliningrad region, such materials include the meal of industrial 
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hemp seeds (Cannabis sativa), seed hulls and seeds of white lupine (Lupinus albus), unroasted 
soybean hulls, roasted soybean hulls, granulated soybean hulls, and seeds of common horse 
chestnut (Aesculus hippocastanum). Among the 23 bacterial isolates obtained from the men-
tioned lignocellulosic materials, the highest xylanolytic activity was observed in nine strains. 
Based on morphological and staining characteristics, these strains were identified as Gram-pos-
itive spore-forming rods. Molecular genetic identification using the 16S rRNA method revealed 
that the strains belong to the species Peribacillus acanthi, Bacillus cereus, Bacillus zanthoxyli, 
and Bacillus badius. The identified microbial strains have the potential to be used as industrial 
producers of highly active xylanases, enabling the biodestruction of lignocellulosic biomass to 
produce valuable products.

Keywords: xylanase, lignocellulose biomass, molecular genetic identification, Ba-
cillus
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