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Регуляция оперонов pcaIJ и pca(HG)BLRF у бактерий рода Rhodococcus охарактеризована в мень-
шей степени. В отличие от оперонов pheA2A1 и catABC pca-опероны не подвержены непосредственной 
регуляции белком CRP [29]. Об этом свидетельствует отсутствие соответствующих сайтов связывания 
в регуляторных областях. Для бактерий рода Rhodococcus не описаны сайты связывания регуляторного 
белка PcaR [30]. Как и у бактерий родов Pseudomonas, Acinetobacter и Corynebacterium, регулятор pca-
генов (оперона pca(HG)BLRF ) у бактерий рода Rhodococcus относится к семейству IclR. Однако у ис-
следуемого штамма (и всех представителей подгруппы В2) расположенный отдельно оперон pcaHG, 
по всей видимости, подвержен регуляции белком PcaQ (семейство LysR), ген которого находится перед 
опероном и транскрибируется дивергентно.

И. А. Суворова и М. С. Гельфанд [30] разделили транскрипционные факторы семейства IclR на три 
группы в зависимости от строения сайтов связывания. В соответствии с предложенной ими классифи-
кацией белки PcaR, их гомологи PcaU, PobR, а также белок CatR входят в одну группу с мотивом сайта 
связывания GTNCG-N5–6 -CGNAC. 

Некоторые особенности в строении сайтов связывания можно отметить как для различных белков, 
так и для промоторов разных генов, регулируемых одним и тем же белком. Так, для белка PcaU бактерий 
Acinetobacter baylyi установлена необходимость присутствия дополнительного внешнего полусайта [30; 31]. 
Белок PcaR бактерий Pseudomonas putida перед геном рcaR имеет сайт связывания из одного мотива, а перед 
опероном pcaIJ – сайт связывания, образованный двумя незначительно отличающимися по составу мотива-
ми [32]. Как видно из рис. 7, сайт связывания белка CatR также образован двумя мотивами с небольшими 
вариациями в составе. Связывание белка PcaR бактерий P. putida со вторым мотивом происходит только 
после связывания белка в первом сайте. Такое тандемное связывание белков-регуляторов характерно 
для промоторов, имеющих нестандартное расстояние между областями –35 и –10 (предположительно, для 
того чтобы его компенсировать) [32].

В межгенной области pcaI – pcaB бактерий штамма R. pyridinivorans 5Ар выявлены шесть потенци-
альных мотивов (рис. 8), которые могут служить сайтами связывания белка PcaR. 

Наиболее вероятно, что белок PcaR в клетках бактерий штамма R. pyridinivorans 5Ар выполняет 
двойную функцию (репрессора и активатора) и связывается с разными мотивами в зависимости от ус-
ловий, что свойственно регуляторам семейства IclR. Например, при связывании с мотивами 1 и 5 (или 6) 
он играет роль репрессора, при связывании с мотивами 2–4 – роль активатора. Для бактерий штамма 
R. opacus PD630 установлено, что белок PcaR [33] работает как репрессор в не связанном с лигандом со-
стоянии. Сравнение межгенной области pcaI – pcaB бактерий штамма R. pyridinivorans 5Ар с межгенной 
областью pcaI – pcaH  бактерий штамма R. opacus PD630 показало, что по протяженности они отличаются 
всего на 2 п. н. Наиболее сходные области наблюдаются в районе мотивов 1 и 5 (по три замены), тогда 
как в районе мотивов 2–4 сходств крайне мало. Таким образом, бактерии штамма R. pyridinivorans 5Ар, 
по всей вероятности, обладают регуляцией экспрессии pca-генов, отличной от ее регуляции у бактерий 
штамма R. opacus PD630.

Рис. 8. Строение межгенной области pcaI – pcaB у бактерий штамма R. pyridinivorans 5Ар
Fig. 8. Structure of the pcaI – pcaB intergenic region in the bacteria R. pyridinivorans strain 5Ар genome


