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Среда обитания Drosophila melanogaster представляет собой сложную экосистему, вклю-
чающую в себя множество грибков и бактерий, ферментирующие фрукты. Это разнообра-
зие микроорганизмов-симбионтов, оппортунистов и патогенов, вероятно, и сформировало
сложную иммунную систему дрозофилы. Заражение дрозофилы грам-положительными
бактериями или грибками активирует сигнальный путь Toll, а заражение грам-отрица-
тельными бактериями активирует путь Imd. В результате сложного каскада реакций фак-
торы семейства NF-𝜅B связываются с промоторами генов, кодирующих антимикробные
пептиды (АМП), запуская их экспрессию. В промоторных областях АМП-генов присут-
ствуют сайты связывания не только NF-𝜅B, но и множества других факторов транскрип-
ции, например, FOXO [1], AP-1 [2], транскрипционных факторов семейства GATA [3].
Совместная работа этих факторов транскрипции на промоторах АМП-генов обеспечивает
динамическую регуляцию гуморального иммунного ответа дрозофилы.

Для исследования гуморального иммунного ответа Drosophila melanogaster была раз-
работана модель активации иммунного ответа на клеточной линии Schneider 2 (S2). Были
получены антитела к факторам транскрипции FOXO, dJun, и факторам семейства GATA
(Serpent, Pannier, GATAd). Методом ChIP-qPCR оценивали изменение привлечения изу-
чаемых факторов транскрипции к промоторным областям АМП-генов. Также проанали-
зировали влияние нокдаунов этих факторов транскрипции на активацию экспрессии генов
АМП после раннего и позднего иммунного ответа.

Нами получены данные, что исследуемые факторы транскрипции привлекаются к про-
моторным областям АМП-генов при раннем иммунном ответе (2 часа) и при позднем им-
мунном ответе (18 часов). Анализ РНК-интерференции продемонстрировал негативную
функцию факторов транскрипции dJun, Pnr и позитивную функцию Srp в регуляции экс-
прессии генов АМП.

Сейчас мы получаем полногеномные карты распределения факторов транскрипции
с помощью ChIP-seq, а также проводим анализ областей открытого хроматина методом
FAIRE-seq. С помощью RNA-seq определим гены, активирующиеся при раннем и позднем
иммунном ответе Drosophila melanogaster.

Работа выполнена при поддержке гранта РНФ 23-14-00348.
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