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кодирующий компоненты пирокатехин-3,4-диоксигеназы, располагается в ином локусе хромосомы (его 
координаты у исследуемых бактерий 1 955 313–1 956 736 п. н.) и имеет идентичное окружение у всех 
ее представителей. Несмотря на то что у бактерий подгруппы В1, групп С и D гены pcaH и pcaG рас-
положены рядом с опероном pcaBLRF, их транскрипция, вероятно, разобщена либо они подвержены 
различной посттранскрипционной регуляции [4].

У бактерий подгруппы В2 к оперону pcaIJ прилегают гены транспортера семейства AI-E2 и метио
ниновой тРНК, тогда как у бактерий подгруппы В1 между опероном pcaIJ и указанными генами находятся 
еще три гена, кодирующие карбоксимуконолактондекарбоксилазу, регулятор семейства MarR и алкилперок-
сидазу. В геномах бактерий группы С к оперону pcaIJ примыкают ген формиатдегидрогеназы (однако у ряда 
штаммов вида R. opacus он отсутствует или является дефектным) и ген пуромицин-N-ацетилтрансферазы, 
в геномах бактерий группы D – гены регулятора семейства AraC и редуктазы карбоксипероксидазы.

К оперону pcaBLRF в геномах бактерий подгруппы В2 прилегает ген, кодирующий гипотетический 
белок (отсутствует у штаммов вида R. gordoniae), а затем следует ген НАДФ-зависимой оксидоредук-
тазы. У бактерий подгруппы В1 к оперону pcaHGBLRF примыкают гены MFS-транспортера и белка 
семейства RidA, у бактерий группы D – гены регулятора семейства MarR и оксидоредуктазы семей-
ства SDR, у бактерий группы C – гены фосфоэстеразы и шикиматдегидрогеназы (хотя у ряда штаммов 
вида R. opacus между опероном pcaHGBLRF и указанными генами располагаются от одного до четырех 
дополнительных генов).

Выявленные закономерности позволяют предположить, что формирование локусов, отвечающих за 
деградацию фенола, так же как и формирование детерминант, определяющих деградацию алканов [7; 28], 
происходило до видообразования и, вероятно, до разделения на более крупные филогенетические группы.

В регуляции экспрессии генов биодеградации фенола, помимо специфических регуляторных белков 
(табл. 2), по всей видимости, принимает участие белок – регулятор катаболизма (CRP), о чем говорит 
наличие сайтов его связывания (выявлены с помощью программы SigmoID) вблизи оперонов pheA2A1 
и catABC, кодирующих ферменты деградации фенола.

Т а б л и ц а  2
Транскрипционные факторы, предположительно обеспечивающие регуляцию  

экспрессии генов биодеградации фенола, у бактерий штамма R. pyridinivorans 5Ар

Ta b l e  2
Transcription factors that presumably regulate the expression  

of phenol biodegradation genes in the bacteria R. pyridinivorans strain 5Ар

Регуляторные белки  
(номер локуса, номер белка  

в базе данных GenBank, семейство)

Длина, а. о.;  
молекулярная 

масса, кДа

Координаты, а. о.
Регулируемые  

гены или опероны
ДНК-

связывающий 
домен

Эффектор- 
связывающий 

домен

PheR (INP59_22630, QOW01403.1, AraC) 306; 33,7 219–304 13–182 pheA2A1
CatR (INP59_22625, QOV98577.1, IclR) 265; 29,0 17–77 78–262 catABC, catR
PcaR (INP59_22495, QOV98552.1, IclR) 274; 29,4 23–83 84–266 pcaIJ, pcaBL, pcaF
PcaQ (INP59_09105, QOW00458.1, LysR) 323; 34,6 30–70 107–310 pcaHG

П р и м е ч а н и е. Используемые сокращения: а. о. – аминокислотные остатки.

Рис. 5. Организация локуса, содержащего опероны pcaIJ и pca(HG)BLRF,  
в геномах бактерий рода Rhodococcus различных групп

Fig. 5. Organisation of locus consisting of pcaIJ and pca(HG)BLRF operons  
in bacteria Rhodococcus genomes of different groups


