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Семейство аминогликозид-3´-фосфотрансфераз представлено восемью основными типами ферментов, различающихся по аминокислотным последовательностям и субстратной специфичности: Aph(3')-I встречается у штаммов Klebsiella pneumoniae, Salmonella enterica, Proteus vulgaris, Vibrio cholerae, Campylobacter jejuni и Pasteurella piscicida; Aph(3’)-II обнаружен у штамма Pseudomonas aeruginosa; Aph(3’)-III впервые обнаружен в штаммах Staphylococcus aureus и Streptococcus faecalis, а позднее идентифицирован в штамме Campylobacter coli; фосфотрансфераза Аph(3')-IV обнаружена у штамма Bacillus circulans; Aph(3’)-V обнаружены у штаммов Streptomyces fradiae (Va), Streptomyces ribosidificus (Vb) и Micromonospora chalcea (Vc); распространение Aph(3’)-VI и Aph(3’)-VII на данный момент до конца не изучено. Позже был идентифицирован и охарактеризован фермент нового типа – AphVIII, который выделен из штамма Streptomyces rimosus subsp. rimosus АТСС10970, продуцента окситетрациклина; недавно было проведено полногеномное секвенирование данного штамма.
В работе использовали биоинформатические (работа с базой данных NCBI, программами ClustalW, NetPhos 2.0 и NetPhosK 1.0), микробиологические (выращивание штаммов E. coli на жидких и твердых питательных средах, определение уровня устойчивости к антибиотикам), генно-инженерные (амплификация ДНК, клонирование в E. coli, химическая трансформация, выделение плазмидной ДНК) и биохимические методы (выделение белков на Ni-NTA агарозе, электрофорез белков в полиакриламидном геле).
Методами биоинформатического анализа в геноме S. rimosus идентифицированы четырнадцать генов, аннотированные как аминогликозидфосфотрансферазы, но имеющие низкую гомологию между собой (идентичность ≤ 36%). При выравнивании аминокислотных последовательностей данных 14 генов с последовательностями AphVIII, AphIIIa, AphVa, AphVb и AphVc отобран наиболее гомологичный им ген (locus_tag SRIM_08058). Установлено, что данный ген находится в активном кластере регуляторных генов, связанных с устойчивостью к антибиотикам разных классов, стрессовым ответом и метаболизмом, предсказан потенциальный сайт фосфорилирования Ser99. На основании полученных данных был составлен паспорт гена аминогликозидфосфотрансферазы (locus_tag SRIM_08058) и кодируемого им белка. 

В настоящее время проводится клонирование гена SRIM_08058 в E. coli с последующим изучением его экспрессии и спектра устойчивости к различным группам антибиотиков, и выделение белка для исследования его автофосфорилирования. 
Полученные результаты расширяют значение актиномицетов как природного резервуара генов лекарственной устойчивости. Возможно, исследованные гены обеспечивают устойчивость к различным аминогликозидным антибиотикам. Также можно предположить, что  SRIM_08058 обладает фосфотрансферазной активностью и обеспечивает устойчивость к аминогликозидным антибиотикам, то есть его функции сходны с функциями AphVIII.
