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Сигма-фактор RpoE относится к семейству ECF (от англ. «extracytoplasmic function»)
сигма-факторов, участвующих в ответе бактериальной клетки на изменения окружающей
среды. Регуляция активности RpoEобеспечивается работой белков RseB и RseA. У пато-
генных штаммов P. aeruginosa данная система белков играет важную роль в поражении
легких при муковисцидозе, так как стимулирует образование биопленок, что, в свою оче-
редь, делает патогена более устойчивым к действию иммунной системы и лекарственным
препаратам. У непатогенных видов рода Pseudomonas образование биопленок ассоцииро-
вано с увеличением продукции ряда ценных вторичных метаболитов, в том числе, фенази-
нов [2]. Изучение изменений в генах rpoE, rseA и rseBпозволит выявить возможную связь
данных белков с продукцией феназиновых соединений у мутантного штамма B-162/2.

Целью данного исследования являлся анализ мутаций в генах системы регуляции ак-
тивности сигма-фактора RpoE бактерий P. chlororaphis subsp. aurantiaca В-162/2.

Известно, что RpoE образует комплекс с двумя негативными регуляторами – RseA
и RseB. RseAлокализован так, что его N-терминальный конец расположен в цитоплазме
и может взаимодействовать с -фактором RpoE, а C-терминальный конец расположен в
периплазме и связан с RseB [3].

Диссоциация RseB или удаление C-терминального конца RseA способствует выходу
RpoE в цитоплазму, что изменяет экспрессию генов, ответственных за окислительное фос-
форилирование, гликолиз/глюконеогенез и метаболизм пропаноата, а также формирова-
ние биопленок [5].

Геномный анализ мутантного штамма-сверхпродуцента феназинов В-162/2 выявил у
него мутации в генах rseA и rseB. Прямой связи с продукцией феназинов для данных
белков ранее показано не было.

На основе данных онлайн-ресурса I-TASSER для белка RseA были выбраны референс-
ные белки 6IN7 бактерий P. aeruginosa PAO1 и 1OR7 E. coli. Замена Ser162Asn в белке
RpoE мутантного штамма B-162/2 изучаемых бактерий, локализована в пределах четвер-
того спирального домена. У 1OR7 четвертый и второй домены распознают промоторный
участок ДНК (-35 и -10 регионы). Связываясь с ДНК в области промотора, RpoE иници-
ирует присоединение РНК-полимеразы к ДНК [4]. В белке 6IN7 референсного штамма P.
aeruginosaPAO1 в пределах координат мутации у локализован Ser156, участвующий в свя-
зывании c негативным регулятором MucA (гомолог RseA). [1]. Таким образом, мутация в
пределах четвертого спирального домена сигма-фактора у штамма В-162/2 потенциально
способна влиять на сродство фактора к РНК-полимеразе и образование биопленок. Еще
одна аминокислотная замена в мутантном белке RseA – Val33Met –затрагивает третий
спиральный домен, расположенный в пределах N-терминального конца. У гомолога 1OR7
в пределах замены расположены аминокислоты Leu38 и Ile39, которые принимают участие
в связывании сигма-фактора. У белка 6IN7 в пределах мутации находятся Val27, Leu28 и
Ala29, которые также участвуют в связывании AlgU (гомолог RpoE) [1].
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Радикальная замена Gly147Ser в регуляторном белке RseB у мутантного штамма В-
162/2 локализована в начале бетта-8-антипараллельной цепи. Эта мутация не захватывает
значимых областей RseB [6].

Таким образом, мутация в RseA, захватывающая область связывания с RpoE, может
влиять на уровень активности транскрипционного фактора и соответственно на образо-
вание биопленок, что в свою очередь определяет устойчивость к собственным феназинам
у клеток-продуцентов. Мутация в белке-регуляторе RseB не захватывает область связы-
вания с RseA и, по-видимому, не влияет на приобретение способности к сверхпродукции
феназиновых соединений штаммом B-162/2.
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