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Амикумацин A - антибиотик, синтезируемый как грамположительными (Bacillus pumilus [2]),
так и грамотрицательными (Xenorhabdus bovienii [1]) бактериями. Несмотря на то, что ор-
ганизмы производят одно и тоже вещество, кластеры биосинтеза в них заметно различа-
ются и по архитектуре, и по аминокислотной последовательности гомологичных белков.
Нашей целью был поиск новых биосинтетических кластеров, в том числе возможных про-
межуточных форм между B. pumilus и X. bovienii и выявление потенциальных продуцен-
тов. Для этого проведен массовый поиск белков двух вышеупомянутых кластеров среди
более 300 тысяч прокариотических геномов, доступных в базе NCBI.

В группе грамположительных Thermoactinomycetaceae (сестринский таксон семейства Bacillaceae)
обнаружены организмы, белки которых демонстрируют сходство с обоими кластерами,
взятыми за основу поиска, но при этом находки различны между собой и показывают
лишь небольшое сходство с известными кластерами биосинтеза. В группе грамотрицатель-
ных бактерий Chitinophaga (относятся к типу Bacteroidetes) обнаружено несколько видов
неаннтированных кластеров биосинтеза, имеющих признаки, характерные для гибридного
биосинтеза поликетидов и нерибосомных пептидов, к которям относится и амикумацино-
вый кластер. Эти и другие вычислительные находки будут проходить экспериментальную
валидацию, для этого отдельно выделены микроорганизмы, доступные в коллекциях мик-
роорганизмов DSM и VKM.

При детальном сравнении результатов мы обнаружили, что гомологи генов AmiE-AmiH
из кластера биосинтеза амикумацина формируют в ряде таксонов отдельную группу, в то
время как гомологи основных белков биосинтеза в них не обнаруживаются. При этом они
входят в состав других предполагаемых кластеров различных вторичных метаболитов.
Это открывает возможность для новой стратегии геномного майнинга биосинтетических
кластеров.
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