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Структурная часть гена гемолизина II B. cereus кодирует кластер белков с
единой рамкой считывания и различными стартовыми точками
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Спорообразующие условно-патогенные почвенные бактерии Bacillus cereus продуциру-
ют ряд секретируемых токсинов. Одним из факторов вирулентности B. cereus является
порообразующий токсин - гемолизин II (HlyII), гомолог 𝛼-токсина Staphylococcus aureus.
HlyII по сравнению с 𝛼-токсином S. aureus имеет С-концевое удлинение из 94 аминокис-
лотных остатков, обозначаемых как HlyIICTD (С-terminal domain HlyII) [2]. С помощью
ранее полученных нами моноклональных антител против HlyIICTD [1] в рекомбинант-
ном штамме B. subtilis BD 170, содержащем интегративную плазмиду с регуляторной
и структурной последовательностью гена hlyII, были обнаружены четыре белковых про-
дукта, кодируемых открытыми рамками считывания в структурной части гена hlyII [3].
Перед всеми обнаруженными рамками считывания, которые начинаются с инициаторного
кодона (AUG) находятся последовательности нуклеотидов, подобные последовательности
Шайна-Дальгарно, определяющей связывание рибосом с мРНК. Продукт массой 42,6 кДа
и длиной 381 аминокислот, является HlyII и обнаруживается в культуральной среде. Бо-
лее короткий продукт массой 40 кДа и длиной 356 аминокислот выявляется в поверх-
ностно-связанной фракции (клеточный дебрис). Третий и четвертый продукты, массой 32
кДа и 21,3 кДа и длиной 280 и 188 аминокислот, соответственно, обнаруживаются как в
клеточном дебрисе, так и в бактериальной цитоплазме. Все выявленные открытые рам-
ки считывания клонированы в шатл-системе векторов pT7-RNAP/pPT7 для экспрессии
в E. coli и B. subtillis.

Работа выполнена при поддержке гранта РФФИ 19-04-00592.
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