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Защитные системы токсин-антитоксин третьего типа (ТА-III) семейства ToxIN состо-
ят из токсина – эндорибонуклеазы ToxN и РНК-антитоксина ToxI. РНК-антитоксин ToxI
образуется путем нарезки содержащего повторы транскрипта, синтезированного с гена,
расположенного непосредственно перед геном белкового токсина ToxN [1, 2]. Ранее, в ра-
боте Blower et al. 2012 были выделены и проанализированы 125 систем ToxIN [1]. Судя по
последним обзорам абортивных защитных систем и анализу литературы в Pubmed, более
полных исследований распространенности и эволюции систем ToxIN не проводилось. На-
ми проводится поиск в геномах прокариот новых систем ToxIN, их описание, анализ их
распространения и эволюции.

С использованием программы hmmsearch пакета HMMER был проведен поиск по HMM-
профилю ToxN PF13958 в 37104 протеомах бактерий, для которых в базе данных NCBI
имеется геном с уровнем сборки “Complete genome”. Для исключения из анализа ортоло-
гов было отобрано по одной (лучшей) находке из каждого протеома, где таковые имелись.
Для полученных 1999 находок было построено распределение весов, по которому было
выбрано пороговое значение, отделяющее потенциально истинные находки (339) от лож-
ных. Из геномов с хорошими находками были вырезаны участки ДНК, содержащие 800
нуклеотидов до старт-кодона гена ToxN и первые 100 нуклеотидов его рамки считывания.
После этого в полученных фрагментах был проведен поиск мотивов de novo с помощью
программы meme пакета MEME Suite. В результате в 304 последовательностях был най-
ден мотив длиной 33 нуклеотида, присутствующий в каждой из них в количестве от 1 до
14 копий.

Сами последовательности находок были выравнены по тому же профилю с помощью
программы hmmalign. По их выравниванию было построено филогенетическое дерево про-
граммой FastME. Сопоставление полученного дерева с информацией о количестве повто-
ров, соответствующих ToxI, перед каждым из генов показывает, что белки из клад высо-
кого уровня обычно имеют одинаковое или близкое число повторов.
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