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R. gordoniae), тогда как родококки подгруппы В1 (R. aetherivorans, R. ruber), группы С (R. opacus, R. jostii) 
и группы D (R. erythropolis, R. qingshengii) обладают более значительными отличиями.

Первый локус, включающий опероны pheA2A1 и catABC, имеет идентичное строение и окружение 
внутри группы В (рис. 4). Во всех проанализированных геномах данной группы к оперону pheA2A1 при-
легают гены, кодирующие гипотетический белок, регулятор семейства AraC, цитохром Р450 (ген cypX ) 
и его редуктазу (ген cypY ), а затем следует оперон benABCD, определяющий деградацию бензоата (есть 
предположения, что гены cypX и cypY также входят в его состав [4]). К оперону catABC прилегают гены 
щелочной фосфатазы и гидролазы.

В группе D можно выделить четыре подгруппы (см. рис. 4) в зависимости от окружения локусов 
pheA2A1 и catABC. В первой и второй подгруппах представлены штаммы видов R. erythropolis и R. qing-
shengii. За опероном catABC у них следуют ген белка, содержащего НТН-домен, и ген бензальдегид-
дегидрогеназы. После оперона pheA2A1 в геномах первой подгруппы располагается оперон benABCD, 
а в геномах второй подгруппы находятся гены фитаноил-КоА-диоксигеназы и оксидоредуктазы. В третью 
и четвертую подгруппы входят только штаммы вида R. erythropolis. Перед опероном catABC у них рас-
полагаются ген регулятора и ген гистидинкиназы /АТФазы. К оперону pheA2A1 в геномах третьей под-
группы примыкают гены, кодирующие белки с неизвестной функцией, а в геномах четвертой подгруп-
пы – гены фитаноил-КоА-диоксигеназы и оксидоредуктазы.

У бактерий группы С опероны pheA2A1 и catABC разделены тремя генами (см. рис. 4), в том числе 
генами  fadA и  fadI, кодирующими ферменты, которые определяют альтернативную терминальную ре-
акцию в пути окисления фенола: ацетилтрансфераза (PcaF) обеспечивает образование ацетил-КоА из 
β-кетоадипил-КоА, а тиоэстераза (FadA, FadI) – образование сукцинил-КоА [27]. У других групп родо
кокков гомологи генов  fadA и   fadI не обнаруживаются. Кластер биодеградации бензоата у бактерий 
группы С прилегает непосредственно к оперону pheA2A1. За опероном catABC следует ген регулятора 
семейства ROK, а затем оперон, кодирующий ферменты пути Энтнера – Дудорова.

Стоит отметить, что у бактерий подгруппы В1 и группы С в геноме обнаруживается дополнительный 
локус (см. рис. 4, снизу), включающий гены pheA2, pheA1 и catA, по всей вероятности объединенные 
в один оперон. Для бактерий штамма R. opacus PD630 было показано, что экспрессия генов этого оперо-
на усиливается при высокой концентрации фенола [6]. Окружение оперона pheA2A1catA сходно внутри 
групп, но значительно отличается между подгруппой  В1 и  группой  С. У  родококков подгруппы  В2 
и группы D подобный локус отсутствует.

У бактерий подгруппы В2 второй локус включает опероны pcaIJ и pcaBLRF, а у бактерий подгруп-
пы В1, групп С и D – опероны pcaIJ и pcaHGBLRF (рис. 5). У родококков подгруппы В2 оперон pcaHG, 

Рис. 4. Организация кластера биодеградации фенола, содержащего опероны pheA2A1 и catABC,  
в геномах бактерий рода Rhodococcus различных групп

Fig. 4. Organisation of phenol degradation cluster consisting of pheA2A1 and catABC operons  
in bacteria Rhodococcus genomes of different groups


