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Несмотря на последние достижения в области лечения бактериальных инфекций, до
сих пор остаются болезни, не поддающиеся современной терапии. К примерам такого рода
заболеваний можно отнести тяжелые формы колита и дезентерии, вызываемые патогенны-
ми штаммами энтеробактерий, в частности STEC (Shiga-toxigenic Escherichia coli) серотип
O157:H7. По последним подсчетам, от данных заболеваний страдает около 10% населения
Земли, что является серьезной медицинской проблемой. Патогенность STEC определяет
шига-токсин 2 типа, который кодирует Stx-бактериофаг vb_EcoP_24B (далее – phi24B).
Phi24B вызывает лизогению хозяина, что и ведет к изменению профиля патогенности.
Токсин реализуется в конце литического цикла фага. Вещество блокирует синтез белка в
эндотелиоцитах кишечника, что ведет к кровавой диарее и колиту. Кроме того, профаг по-
вышает чувствительность носителя к стрессовым факторам, в том числе к антибиотикам.
Таким образом, попытки лечения этих болезней антибиотиками потенциально опасны [3].

Stx-фаги относятся к лямбдоидным бактериофагам. Phi24B был хорошо охарактери-
зован с момента его первоначальной очистки после индукции из клинического изолята E.
coli O157:H7, а его геном аннотирован, было проведено сравнение с родственными фагами
[2]. Тем не менее, структурная организация фага до сих пор изучена слабо. Значительная
часть компонентов зрелого вириона, кодируемых геномом 24B, не идентифицирована и не
имеет опубликованных гомологичных структур. Структурные исследования бактериофага
позволят получить данные, необходимые для потенциального лечения фаг-индуцирован-
ных бактериальных заболеваний.

С пощью Single-particle КриоЭМ реконструирования нам удалось получить 3D карты
плотности препарата Stx-фага phi24B с высоким разрешением (2.8 ангстрем). Выполнено
сегментирование полученных фигур для выявления единичных полипептидов. Опреде-
лены главные структурные компоненты головки бактериофага. С помощью AlphaFold2
(ColabFold) [1] получены трехмерные модели структурных протеинов. Построены началь-
ные модели капсидного и цементирующего белков.
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