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Введение: Эндонуклеазы рестрикции (ЭР) - широко используемый в биотехнологии и
молекулярной биологии класс ферментов, узнающих в молекуле ДНК короткую после-
довательность нуклеотидов, гидролизующих ДНК внутри или на некотором расстоянии
от участка узнавания. Никующие эндонуклеазы (НЭ) - подкласс ЭР, характеризующийся
тем, что НЭ вносят разрыв (ник) только в одну цепь ДНК. Практически все известные НЭ
были выделены из бактерий рода Bacillus. В связи с этим было высказано предположение,
что никующие эндонуклеазы не только входят в состав гетеродимерных ЭР - компонентов
системы рестрикции-модификации (Р-М), но могут быть вовлечены и в функционирование
систем репарации и рекомбинации, также характеризующихся внесением в ДНК одноце-
почечных разрывов.
Выяснение роли никующих эндонуклеаз в жизнедеятельности клеток позволит прибли-
зиться к пониманию процессов адаптации представителей рода Bacillus к изменениям фак-
торов внешней среды и даст новый импульс для практического использования этих уни-
кальных ферментов.

Цели: Основная цель данной работы - определение систематического положения бакте-
рии Bacillus species D6 и характеристика ее систем рестрикции-модификации.

Материал и методы: Объектом исследования являлась бактерия Bacillus species D6, обна-
руженная в Сахаре. Ее геном был секвенирован на уровне сборки скаффолдов, проведена
программная аннотация. С помощью программ BLASTN, TBLASTN выполнен поиск наи-
более похожей последовательности 16S рРНК, проведена аннотация избранных белков
системы Р-М. Анализ скаффолдов выполнен с помощью программы NPGE-explorer.

Результаты: По сходству 16S рРНК ближайшим к рассматриваемой бактерии штаммом
является Aeribacillus pallidus KCTC3564. Сходство последовательностей на гомологичном
участке длиной 1092 нуклеотида составляет 100%.
Принадлежность B. species D6 к виду A. pallidus подтверждается тем фактом, что новый
геном покрывает 81% генома Aeribacillus pallidus KCTC3564. Суммарная длина уникаль-
ных последовательностей B. species D6 составляет 9685 нуклеотидных пар (н.п.) при об-
щей длине генома равной 3849922 н.п.
Построено филогенетическое дерево, включающее Bacillus species D6 и родственные ор-
ганизмы семейства Bacillaceae.
Показано, что в данной бактерии присутствуют никующая эндонуклеаза BspD6I и сайт-
специфичная ДНК (аденин-N6)-метилтрансфераза DAM.

Выводы: Бактерия Bacillus species D6 принадлежит к виду Aeribacillus pallidus, что под-
тверждает выравнивание 16S рРНК, полногеномное выравнивание последовательностей и
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сравнение систем Р-М.
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