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Бактериофаги, кодирующие шигаподобный токсин (Stx-фаги), ответственны за пре-
образование патогенных профилей своих бактериальных хозяев. Большинство Stx-фагов
являются лямбдоидными бактериофагами. Кишечная палочка, продуцирующая шигапо-
добный токсин (Shiga toxin-produsing Escherichia coli, STEC), вызывает тяжелое заболе-
вание - геморрагический колит, который в некоторых случаях осложняется опасным для
жизни гемолитико-уремическим синдромом (ГУС), приводящим к длительной нетрудо-
способности и смертности пациентов. Хотя глобальная заболеваемость STEC-инфекцией
невелика, тяжелое заболевание и смерть происходят у довольно высокой доли инфициро-
ванных, 10% и 3-5% соответственно. Бактериофаг vB_EcoP-24B (далее phi24B) хорошо
охарактеризован с момента его первоначального выделения после индукции из клиниче-
ского STEC-изолята E. coli O157:H7. [3] Геномы phi24B и родственных фагов секвениро-
ваны и аннотированы [2], но до сих пор неизвестны функции многих генов этих вирусов, а
также структурная организация вирионов. Описание структуры адсорбционного аппара-
та фага является важным для понимания механизмов Stx-конверсии, так как адсобрция
фага на поверхности клетки является важным этапом инфекции, ведущей к образованию
STEC.

С помощью криоэлектронной микроскопии была получена трехмерная карта плотности
структуры phi24B с разрешением 4 Å. Сегментация карты позволила нам идентифициро-
вать основные структурные компоненты и отнести их к конкретным генам бактериофага.
Модели белков, сгенерированные с помощью Alphafold2 (ColabFold) [1], хорошо коррели-
руют с экспериментальными данными. На основе полученных данных будут построены
атомарные модели структурных модулей вириона бактериофага phi24B.
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