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Изучение систем конъюгации плазмид представляет большой научный и практический
интерес. Данным способом распространяются гены антибиотикорезистентности и пато-
генности среди бактерий природных популяций, и он используется при введении генно-
инженерных конструкций для генетического анализа биотехнологически значимых мик-
роорганизмов.

Целью настоящей работы являлось изучение особенностей в системе конъюгации плаз-
миды pBS72 природных бактерий B. subtilis.

Анализ полной нуклеотидной последовательности плазмиды pBS72 размером 102 254
п.н. (GeneBank NCBI, KX711616) позволил в пределах tra-области (занимает более 30%
плазмидного репликона) выявить и охарактеризовать ключевые генетические элементы,
широко использующиеся для классификации бактериальных плазмид (T4SS, MOB и T4CP).

Установлена доменная организация белка VirB системы T4SS (orf 31) с отсутствием
трансмембранных доменов на N-конце и наличием в С-концевой части молекулы консерва-
тивных аминокислотных последовательностей, определяющих его АТФ-азную активность
(Walker A и Walker B, мотивы С, D и E) [1].

В пределах белка T4CP (orf 24) обнаружено присутствие в N-концевой части трансмем-
бранного домена и аминокислотной последовательности, способной формировать петлю в
периплазме. На С-конце белка выявлены консервативные домены, определяющие распо-
знавание и связывание молекулы ДНК (соответственно домены AAD и NBD), а также
АТФ-азную активность (Walker A и Walker B) [2].

В пределах белка MOB (orf 37) выявлены три функциональных домена (His-домен,
Tyr-домен и Ser-домен), характерных для белков MOBL-типа.

Установлено, что маркированная геном антибиотикорезистентности плазмида pBS72
обеспечивает конъюгационный перенос вектора, содержащего релаксазу MOBV-типа, в
биотехнологически значимые штаммы B. licheniformis FD9 B. amyloliquefaciens 7IA3и
B. subtilis d16 с частотой от 2,4×10-4 до 9.34×10-6 (при оптимальных условиях наличие
трансконъюгантов фиксировали через 3 часа скрещивания в жидкой среде).

Научный руководитель работы - доктор биологических наук, профессор Титок Марина
Алексеевна.
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