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Нетуберкулезная быстрорастущая микобактерия Mycobacterium abscessus в последние
годы вызывает все больше опасений из-за нарастающей распространенности в мире, глав-
ным образом, у лиц с повышенной восприимчивостью к легочным инфекциям, например,
пациентов с муковисцидозом, бронхоэктазами, хронической обструктивной болезнью лег-
ких и прочими заболеваниями [1]. Бактерия M. abscessus крайне устойчива к действию
большинства лекарственных средств, что лежит в основе развития тяжелого и трудно-
излечимого инфекционного процесса [2]. Однако понимание молекулярных механизмов,
лежащих в основе успешного выживания M. abscessus в агрессивной внутриклеточной
среде клеток иммунной системы человека и способности противостоять ему, находится на
начальном этапе. В ходе исследования были получены и проанализированы транскриптом-
ные профили M. abscessus в условиях, имитирующих in vitro те стрессовые воздействия,
с которыми бактериальная клетка сталкивается во внутриклеточной среде макрофагов.
Эти условия включали воздействие активных форм кислорода и азота, а также снижение
уровня pH. Полученные данные были сопоставлены с транскриптомным профилем «кон-
трольной» бактериальной культуры, которая не подвергалась стрессовым воздействиям.
Максимальное число дифференциально экспрессированных генов (609 генов, |LogFC| ≥
0,9, p.adj < 0,01) было обнаружено при действии окислительного стресса (10 мМ Н2О2).
Среди них можно отметить активацию экспрессии генов, кодирующих ряд пероксидаз и
белки SOS-репарации, и подавление генов субъединиц НАДН-дегидрогеназы. В вариан-
те с закислением среды культивирования (рН 5,5) обнаружено изменение экспрессии 142
генов, среди которых заметно существенное повышение уровня экспрессии целого кла-
стера генов, кодирующих рибосомные белки. В условиях нитрозативного стресса (0,5 мМ
донора оксида азота DETA-NO) наблюдается дифференциальная экспрессия 114 генов.
«Общими» дифференциально экспрессированными генами для всех трех видов стрессо-
вого воздействия являются гены MAB_2231с, MAB_3466с и MAB_3467с. MAB_2231с
кодирует гипотетический белок семейства РЕ, участвующий во взаимодействии с клетка-
ми хозяина и регуляции иммунного ответа при инфекции макроорганизма патогенными
микобактериями. MAB_3466с кодирует белок с неизвестной функцией, а MAB_3467с –
антиген 18 кДа, который относится к группе шаперонов и белков, катализирующих фол-
динг. Обнаруженные дифференциально экспрессированные гены могут кодировать ранее
неизвестные факторы вирулентности M. abscessus, способствующие сохранению жизнеспо-
собности патогена в агрессивной внутриклеточной среде клеток иммунной системы при
инфекции.
Работа выполнена при поддержке РНФ (грант 23-15-00173).
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