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цель работы – изучение структуры гена алкилсульфатазы (asu) у штаммов Vibrio cholerae различных се-
рогрупп, а также сравнение нуклеотидных и аминокислотных последовательностей алкилсульфатаз c исполь-
зованием различных методов биоинформационного анализа. материалы и методы. в работе использовали 
483 штамма V. cholerae серогрупп о1, о139 и nonO1/nonO139. поиск гена, его копийность и локализацию про-
водили с помощью программы Blast. нуклеотидную и соответствующую аминокислотную последовательности 
гена, а также его структуру изучали c помощью биоинформационного анализа. секвенирование проводили на 
платформе MiSeq (Illumina). Ферментативную активность детектировали с использованием среды, подтверждая 
наличие/отсутствие гена методом пцр in vitro и in silico. результаты и обсуждение. проведен биоинформаци-
онный анализ нуклеотидной и соответствующей аминокислотной последовательностей гена asu и изучена его 
структура. в структуре гена выявлено четыре функциональных домена. в бета-лактамазном домене обнаружена 
консервативная аминокислотная последовательность -HAHADH- у всех штаммов холерных вибрионов, входящая 
в Zn2+-связывающий мотив. установлено, что алкилсульфатаза холерных вибрионов относится к семейству Zn2+-
зависимых-β-лактамаз. Blast-анализ выявил сходство нуклеотидных и аминокислотных последовательностей ал-
килсульфатаз представителей V. cholerae серогрупп O1 и O139 (ctxAB+tcpA+) с представителями родов Aeromonas 
и Pseudomonas, что совпало с данными 3D-моделирования структур аминокислотных последовательностей фер-
мента алкилсульфатазы у этих микроорганизмов. биоинформационный анализ нуклеотидных и аминокислотных 
последовательностей алкилсульфатаз у холерных вибрионов выявил их консервативность у токсигенных штам-
мов и наличие ряда единичных мутаций в гене asu у атоксигенных. наличие или отсутствие гена asu установ-
лено методом пцр in vitro и in silico и подтверждено результатами, полученными с помощью программы Blast. 
продемонстрировано, что наличие/отсутствие гена asu коррелирует со способностью/неспособностью штаммов 
о139-серогруппы гидролизовать додецилсульфат натрия (SDS) на среде. эти данные могут быть использованы в 
изучении механизмов, лежащих в основе адаптации/персистенции и патогенности холерных вибрионов.
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Abstract. The aim of the work was to study the structure of the alkyl sulfatase (asu) gene in Vibrio cholerae strains of 
various serogroups, as well as to compare nucleotide and amino acid sequences of alkyl sulfatases using various methods 
of bioinformatic analysis. Materials and methods. 483 strains of V. cholerae O1, O139 and nonO1/nonO139 serogroups 
were employed in the work. The search for the gene, its recurrence, and localization was carried out applying the Blast 
software. The nucleotide and corresponding amino acid sequences of the gene, as well as its structure, were studied using 
bioinformatic analysis. Sequencing was performed on the MiSeq (Illumina) platform. The enzymatic activity was detec-
ted using a medium, confirming the presence/absence of the gene by PCR in vitro and in silico. Results and discussion. 
Bioinformatic analysis of the nucleotide and corresponding amino acid sequences of the asu gene has been carried out 
and its structure investigated. Four functional domains have been identified. In the beta-lactamase domain, a conservative 
amino acid sequence -HAHADH- has been found in all strains of cholera vibrios, which is part of the Zn2+ binding motif. 
It has been established that the alkyl sulfatase of cholera vibrios belongs to the family of Zn2+-dependent β-lactamases. 
Blast analysis has revealed the similarity of nucleotide and amino acid sequences of alkyl sulfatases in representatives 
of V. cholerae O1 and O139 serogroups (ctxAB+tcpA+) and representatives of the genera Aeromonas and Pseudomonas, 
which is in the line with the data of 3D modeling of the amino acid sequence structures of the alkyl sulfatase enzyme in 
these microorganisms. The bioinformatic analysis of nucleotide and amino acid sequences of alkyl sulfatases in cholera 
vibrios has showed the conservativeness of these sequences in toxigenic strains and the presence of a number of single 
mutations in the asu gene in atoxigenic ones. The presence or absence of the asu gene has been established by PCR 
in vitro and in silico and confirmed by the results obtained using the Blast program. It is demonstrated that the presence/
absence of the asu gene correlates with the ability/inability of O139 strains to hydrolyze SDS on the medium. These 
results can be used in studying mechanisms of cholera vibrios adaptation, persistence and pathogenicity.
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развитие цивилизации сопровождается неиз-
бежным загрязнением окружающей среды. целевое 
назначение поверхностно-активных веществ (пав) 
обусловливает попадание значительного их объема в 
сточные, грунтовые воды, поверхностные водоемы, 
а также почву, где они могут аккумулироваться в 
пищевых цепях, оказывая неблагоприятное воздей-
ствие на живые организмы. в окружающей среде 
ксенобиотики могут воздействовать на генетиче-
ский аппарат организмов, вызывать их гибель, нару-
шать равновесие природных процессов в биосфере. 
изучение путей их деструкции с помощью микро-
организмов чрезвычайно важно для организации 
санитарно-гигиенических мероприятий и мер по 
охране природы, что на сегодняшний день является 
приоритетным направлением политики, проводимой 
в российской Федерации. биологическая деструкция 
пав, включая лаурилсульфат (додецилсульфат) на-
трия (SDS), микроорганизмами является объектом 
пристального внимания российских и зарубежных 
исследователей [1–3]. 

для холерных вибрионов характерна высокая 
адаптационная пластичность, которая связана с их 
жизненным циклом (lifestyle) и функционирова-
нием ферментативного комплекса, участвующего 
в деструкции пав, в состав которого входит фер-
мент – алкилсульфатаза (алкилсульфогидролаза), 
относя щийся к классу гидролаз и действующий на 
сульфоэфирные связи алкилсульфатов. в результате 
гидролиза сульфоэфирной связи образуется неор-
ганический сульфат и высший (первичный) спирт 
додеканол-1. алкилсульфатаза обнаружена у эука-
риотических, прокариотических организмов, грибов. 
известно, что этот фермент выполняет важную роль 
в метаболизме клеток и патогенезе [4]. отмечена 
его значительная роль в превращениях соединений, 
содержащих серу, а следовательно, в круговороте 
этого жизненно важного элемента в природе. SDS, 
используемый в качестве субстрата алкилсульфа-
тазой, может использоваться в качестве единствен-
ного источника углерода, наделяя микроорганизмы 
дополнительными преимуществами в выживании в 
различных экосистемах [5, 6].

принимая во внимание существование у хо-
лерного вибриона группы ферментов, участвующих 
в утилизации пав, постоянно присутствующих в 
объектах окружающей среды, и в связи с возрастаю-
щим антропогенным воздействием перспективными 

являются исследования ферментов-деструкторов, 
включая алкилсульфатазу холерных вибрионов, све-
дения о которой в настоящее время фрагментарны. 
ранее установлено, что холерные вибрионы спо-
собны гидролизовать SDS. исключение составляют 
полностью лишенные этой способности атоксиген-
ные водные штаммы о139-серогруппы. однако до 
настоящего времени исследования алкилсульфатаз-
ной активности Vibrio cholerae проводились лишь 
по фенотипу с детекцией гена, ответственного за ее 
проявление [7], вне связи с изучением его структуры. 
целью исследования явилось изучение структуры 
гена алкилсульфатазы (asu) у штаммов V. cholerae 
различных серогрупп, а также сравнение нуклео-
тидных и аминокислотных последовательностей ал-
килсульфатаз c использованием различных методов 
биоинформационного анализа. 

материалы и методы

в работе использовали 483 штамма V. cholerae 
различных серогрупп и разной токсигенности.

способность вибрионов гидролизовать SDS изу-
чали на ранее сконструированной среде [8]. исполь-
зовали 43 штамма V. cholerae cholerae о1 и El Tor био-
варов (ctxAB+tcpA+; ctxAB–tcpA+; ctxAB–tcpA–), выде-
ленных из различных источников; 42 штамма V. cho­
lerae о139-серогруппы, выделенных из клинического 
материала (17 ctxAB+tcpA+), и 25 (ctxAB–tcpA–) – из 
воды поверхностных водоемов (рек: дон, темерник, 
москва, ока, обь, иня); 24 штамма V. cho lerae nonO1/
nonO139-серогрупп, выделенных из клинического 
материала (ctxAB+tcpA+; ctxAB–tcpA+; ctxAB–tcpA–), и 
6 штаммов ctxAB–tcpA–, выделенных из рыб азовского 
моря в 2011 г. наличие/отсутствие гена алкилсуль-
фатазы (asu) выявляли методом пцр in vitro [7] и 
in silico, используя программу Virtual PCR [9]. 

полногеномное секвенирование 463 штаммов 
V. cholerae серогрупп O1 и O139 (ctxAB+tcpA+; ctxAB–

tcpA+; ctxAB–tcpA–), выделенных из различных источ-
ников в период с 1974 по 2022 г. и полученных из 
лаборатории «коллекция патогенных микроорганиз-
мов» ростовского-на-дону противочумного инсти-
тута, проведено в 2019–2022 гг. на платформе MiSeq 
(Illumina) c использованием набора Nextera DNA 
Flex, картридж на 500 циклов. проверка качества ри-
дов проводилась с помощью программы FastQC [10]. 
для очистки ридов использовали программу для 
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фильтрации данных Trimmomatic [11], сборка 
осуществлялась de novo программой-сборщиком 
SPAdes (v.3.11.1) [12]. поиск гена алкилсульфатазы, 
определение его копийности и локализации у иссле-
дуемых штаммов проводили с помощью программы 
blastn 2.5.0 (нуклеотидный BLAST – Basic local align-
ment search tool) [13]. в ходе анализа была создана 
база данных, содержащая все исследуемые штаммы, 
а в качестве запроса задана нуклеотидная последо-
вательность алкилсульфатазы V. cholerae N16961. 
множественное выравнивание для гена алкилсуль-
фатазы реализовано с использованием программы 
mafft [14]. построение филогенетических деревьев 
осуществляли с помощью FastTree [15].

3D-моделирование cтруктуры фермента ал-
килсульфатазы штаммов V. cholerae El Tor 16961, 
Pseudomonas aeruginosa 2019CK-00034, Aeromonas 
jandaei Aer_On5M осуществляли с использовани-
ем веб-ресурса SWISS-MODEL (https://swissmodel.
expasy.org).

анализ филогенетического распределения 
аминокислотной последовательности алкилсульфа-
тазы у 463 секвенированных штаммов V. cholerae 
cерогрупп O1 и о139 осуществляли с помощью про-
граммы Cytoscape [16].

сравнение нуклеотидной и аминокислотной 
последовательностей проводили среди 11 штаммов 
V. cholerae O1, 9 штаммов V. cholerae о139, 1 штамма 
V. cholerae nonO1/nonO139-серогрупп (ctxAB+tcpA+/
ctxAB–tcpA–). также в исследование были взяты ну-
клеотидные последовательности штаммов V. chole­
rae O139 из базы данных NCBI: FC1817, FC2271, 
FC2273, FC1877 (ctxAB+tcpA+). номер проекта 
PRJNA385889 и нуклеотидные последовательно-
сти штаммов V. cholerae O139: 4295STDY6534200  
(ctxAB–tcpA–), RIMD 2214315 (ctxAB–tcpA–). 

для сравнения аминокислотной последова-
тельности алкилсульфатазы V. cholerae серогрупп 
O1 и о139 (ctxAB+tcpA+) с таковой у других видов 
бактерий из базы данных NCBI взяты: Caulobacter 
crescentus CB15, Pseudomonas aeruginosa PA01, 
Mycobacterium tuberculosis CDC1551, M. tuberculosis 
H37Rv, Escherichia coli K12 (NP_313093.2), E. coli 
EDL933, E. coli (NP_418507.1), Saccharomyces cere­
visiae S288C (NP_014478.1), MBL fold metallo-hydro-
lase Aeromonas jandaei FDAARGOS 986. в качестве 
референса рассматривалась последовательность гена 
алкилсульфатазы штамма V. cholerae N16961. 

результаты и обсуждение

обнаружено, что в базе данных NCBI указаны 
штаммы холерных вибрионов, у которых нуклео-
тидная последовательность гена алкилсульфатазы 
располагалась на второй хромосоме, однако нами 
определено, что хромосома, обозначенная в таких 
случаях как вторая, на самом деле таковой не яв-
лялась. рассмотрены три атоксигенных штамма: 
V. cholerae strain Env-390 chromosome 2 (номер в 

базе данных NCBI CP013014.1), V. cholerae strain 
2012Env-9 chromosome 2 (NCBI CP012998.1), 
V. cholerae strain GXFL1-4 chromosome 2 (NCBI 
CP090387.1), для которых ген алкилсулфатазы об-
наружен на второй хромосоме. также изучены два 
токсигенных штамма – V. cholerae O395 (номер в 
базе данных NCBI CP045719.1) и V. cholerae strain 
ICDC-VC661 (NCBI CP012667.1) – с такой же осо-
бенностью. несмотря на то, что хромосома, не-
сущая последовательность гена алкилсульфатазы, 
у пяти рассматриваемых штаммов была обозначе-
на в базе данных как вторая, но соответствовала 
размеру около 3 Mb, содержала ген коллагеназы 
(VC1650), располагающийся на первой хромосоме, 
а также остров патогенности VPI-I и профаг φCTX 
(только для токсигенных штаммов). указанные 
гены всегда располагаются на большей хромосоме 
холерных вибрионов. таким образом, установлено, 
что ген, отвечающий за продукцию алкилсульфата-
зы, расположен на первой хромосоме.

информация о алкилсульфатазе V. cholerae O1 
El Tor N16961 содержится в GenBank под номером 
AWA79104.1. кодирующий ее ген VC0783 находится 
на первой (большей) хромосоме, обеспечивая обра-
зование продукта в 660 аминокислотных остатков. 

проведенное сравнение нуклеотидных после-
довательностей, кодирующих алкилсульфатазу, сре-
ди представителей токсигенных и нетоксигенных 
секвенированных штаммов V. cholerae, относящихся 
к серогруппам о1, о139 и nonо1/nonо139, выяви-
ло, что гену алкилсульфатазы токсигенных штаммов 
как о1, так и о139-серогруппы свойственна высокая 
степень консервативности. 

в сравниваемой группе, состоящей из двад-
цати штаммов, одиннадцать относились к токси-
генным и являлись представителями как о1, так и 
о139-серогруппы. у всех одиннадцати нуклеотид-
ная последовательность алкилсульфатазы была на 
100 % идентичной. на рис. 1 эта группа штаммов 
образовала кластер, выделенный желтым цветом.  
у атоксигенных штаммов о1-серогруппы, а также у  
nonо1/nonо139 и R-вариантов в гене алкилсульфа-
тазы присутствовали единичные нуклеотидные за-
мены, от 13 до 22 нуклеотидов у разных штаммов. 
часть замен были синонимичны и не вносили из-
менений в аминокислотную последовательность. 
вместе с тем обнаружены два единичных нуклео-
тидных полиморфизма, находящихся в позиции 77 
и 275 и ведущих к изменению двух аминокислот 
(26-й и 92-й), при этом у алкилсульфатазы всех ток-
сигенных штаммов в данных участках расположены 
изолейцин и лейцин соответственно, а у всех неток-
сигенных штаммов вследствие замен T77C и T275G 
образуются треонин и аргинин. помимо этих двух 
отличий между алкилсульфатазами токсигенных и 
атоксигенных вибрионов, в группе атоксигенных 
штаммов встречались и другие аминокислотные за-
мены, количество которых отличалось от штамма к 
штамму и составляло один, три, либо четыре SNP. 
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проведенный биоинформационный анализ ами-
нокислотных последовательностей алкилсульфатаз 
у холерных вибрионов различных серогрупп выявил 
разделение исследованных токсигенных и атокси-
генных штаммов V. cholerae серогрупп о1, о139 и 
nonо1/nonо139 (рис. 1). установлено, что аминокис-
лотная последовательность алкилсульфатазы штам-
мов V. cholerae серогрупп о1 и о139 (ctxAB+tcpA+) 
отличалась от аминокислотной последовательности 
атоксигенных (ctxAB–tcpA–) штаммов серогрупп O1, 
nonо1/nonо139 и R-вариантов, образуя отдельный 
кластер, что полностью совпадает с результатами 
анализа их нуклеотидных последовательностей. 

согласно данным Blast-анализа, наибольшее 
сходство аминокислотной последовательности ал-

килсульфатазы штаммов холерных вибрионов вы-
явлено с представителями рода Aeromonas (63,51 %) 
и Pseudomonas (56,83 %). при сравнении аминокис-
лотной последовательности алкилсульфатаз у микро-
организмов, относящихся к разным таксономическим 
группам (V. cholerae серогрупп O1 и O139, Aeromonas 
jandaei, Pseudomonas aeruginosa, Mycobacterium tuber­
culosis, Escherichia coli, Caulobacter crescentus), удалось 
обнаружить наибольшее сходство между алкилсульфа-
тазами представителей V. cholerae серогрупп O1, O139 
с генотипом ctxAB+tcpA+, выделенных из клиническо-
го материала, и Aeromonas jandaei FDAARGOS 986,  
а также Pseudomonas aeruginosa PAO1 (рис. 2).

для анализа аминокислотной последовательно-
сти алкилсульфатазы штаммов V. cholerae cерогрупп 

рис. 1. дендрограмма с представленными 
нуклеотидными (1) и аминокислотными (2) 
последовательностями штаммов: 
V. cholerae серогрупп о1, о139 и nonо1/nonо139 
(ctxAB+tcpA+/ctxAB–tcpA–) 

Fig. 1. Dendrogram presenting nucleotide (1) 
and amino acid (2) sequences of the strains: 
V. cholerae O1, O139 and nonO1/nonO139 
(ctxAB+tcpA+/ctxAB–tcpA–) serogroups

рис. 2. Филогенетический анализ аминокислотных последовательностей штаммов V. cholerae cерогрупп O1, O139, Aeromonas jan­
daei, Pseudomonas aeruginosa, Mycobacterium tuberculosis, Escherichia coli, Caulobacter crescentus

Fig. 2. Phylogenetic analysis of amino acid sequences in V. cholerae O1, O139 strains, Aeromonas jandaei, Pseudomonas aeruginosa, 
Mycobacterium tuberculosis, Escherichia coli, Caulobacter crescentus
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O1 и O139, выделенных из различных источников 
в период с 1974 по 2022 г. и полученных из лабора-
тории «коллекция патогенных микроорганизмов», 
взяты 463 геномные последовательности штаммов, 
секвенированных нами в 2019–2022 гг. в резуль-
тате проведенного анализа с помощью программы 
Cytoscape выявлено, что штаммы распределились 
на 4 группы: 1-я группа – 315 штаммов с генотипа-
ми ctxAB+tcpA+/ctxAB–tcpA+, pI 5,85 (изоэлектриче-
ская точка), заряд молекулы -11,52, совпадающие 
с данными, характерными для штамма V. cholerae 
El Tor 16961; 2-я группа – 56 штаммов с генотипом 
ctxAB–tcpA–, pI 5,92, заряд молекулы -10,52; 3-я груп-
па – 28 штаммов с генотипом ctxAB–tcpA–, pI 5,79, за-
ряд молекулы -12,51; 4-я группа – 64 штамма пред-
ставлены генотипом ctxAB–tcpA–, pI 5,92, заряд моле-
кулы -10,79. учитывая полученные данные, можно 
предположить, что 1-я группа (по аминокислотной 
последовательности алкилсульфатазы) холерных 
вибрионов о1 и о139, в которую вошло 315 штам-
мов с генотипом ctxAB+tcpA+/ctxAB–tcpA+, pI 5,85 и 
зарядом молекулы -11,52, по некоторым свойствам 
будет отличаться от алкилсульфатаз 2–4-й групп с 
генотипом ctxAB–tcpA–, проявляя при этом сходство 
с аминокислотной последовательностью алкилсуль-
фатазы из штамма V. cholerae El Tor 16961 (рис. 3). 

анализ филогенетического распределения 
463 секвенированных штаммов V. cholerae cерогрупп 
O1 и о139 по структуре аминокислотной после-
довательности не исключает наличие у холерных 
вибрионов нескольких алкилсульфатаз с разными 
свойствами, что требует проведения дальнейших ис-
следований.

выполненный компьютерный анализ нуклео-
тидной и соответствующей аминокислотной по-
следовательностей гена алкилсульфатазы пока-
зал, что молекулярный вес белка алкилсульфатазы 
штамма V. cholerae O1 El Tor N16961 составляет 
73 kDa, pI 5,85, заряд молекулы -11,52. следует от-
метить, что 3D-структура аминокислотной после-
довательности алкилсульфатазы штамма V. cholerae 
O1 El Tor N16961, предсказанная с помощью 3D-
моделирования представляет собой димер, подобно 
алкилсульфатазе из штамма Pseudomonas aerugi­
nosa 2019CK-00034, проявляя при этом идентич-
ность и с 3D-cтруктурой штамма Aeromonas jandaei  
Aer_On5M (рис. 4).

в настоящее время идентифицированы раз-
личные семейства сульфатаз: Cα-формилглицин-
зависимые сульфатазы; сульфатазы, принадлежащие 
к Fe(II) α-кетоглутарат-зависимому дезоксигеназно-
му семейству; и сульфатазы семейства металло-β-
лактамаз [2]. с помощью биоинформационного ана-
лиза обнаружено, что структура гена алкилсульфата-
зы холерного вибриона состоит из четырех функцио-
нальных доменов: домен семейства бета-лактамаз – 
lactamase_B (1/1); домен PTS_EIIB фосфотрансфе-
разной системы – phosphotransferase system, EIIB; 
домен SCP2 cемейства стерол-трансферазы – SCP-2 
sterol transfer family и домен UL42-DNA полимеразы 
процессирующего фактора – DNA polymerase proces-
sivity factor (UL42).

в бета-лактамазном домене как у штамма V. chole­
rae El Tor 16961, так и у 19 исследованных штаммов 
холерных вибрионов серогрупп O1 (ctxAB+tcpA+; 
ctxAB–tcpA–), O139 (ctxAB+tcpA+) и nonо1/nonо139 
(ctxAB–tcpA–) обнаружена консервативная амино-
кислотная последовательность -HAHADH- (рис. 5), 
входящая в Zn2+-связывающий мотив, характерный 
для бактериальных алкилсульфатаз, относящихся к 
семейству Zn2+-зависимых-β-лактамаз.

рис. 3. результат филогенетического распределения 463 штам-
мов V. cholerae cерогрупп O1 и о139 по структуре аминокислот-
ной последовательности алкилсульфатазы:
1 – 1-я группа штаммов с генотипами ctxAB+tcpA+/ctxAB–tcpA+; 2 – 
2-я группа штаммов с генотипом ctxAB–tcpA–; 3 – 3-я группа штаммов с 
генотипом ctxAB–tcpA–; 4 – 4-я группа штаммов с генотипом ctxAB–tcpA–

Fig. 3. The result of phylogenetic distribution of 463 V. cholerae O1 
and O139 strains according to the structure of the amino acid se-
quence of alkyl sulfatase:
1 – group I of the strains with genotypes (ctxAB+tcpA+/ctxAB–tcpA+);  
2 – group II of strains with genotype (ctxAB–tcpA–); 3 – group III of the 
strains with genotype (ctxAB–tcpA–);4 – group IV of the strains with genotype  
(ctxAB–tcpA–)

рис. 4. 3D-структура алкилсульфатазы 
штаммов:
1 – V. cholerae El Tor 16961; 2 – Pseudomonas 
aeruginosa 2019CK-00034; 3 – Aeromonas jan­
daei Aer_On5M

Fig. 4. 3D structure of alkyl sulfatase in the 
strain of:
1 – V. cholerae El Tor 16961; 2 – Pseudomonas 
aeruginosa 2019CK-00034; 3 – Aeromonas jan­
daei Aer_On5M
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в структуре бета-лактамазного домена у штам-
ма Pseudomonas aeruginosa [17] был обнаружен 
Zn2+-связывающий мотив – (THxHxDHxGG-102-
E-18-AE-44-H). по данным компьютерного анали-
за нами выявлен сходный Zn2+-связывающий мо-
тив – (SHxHxDHxGG-102-E-17-AE-44-H) у штамма 
V. cholerae El Tor 16961. у штаммов, взятых из базы 
NCBI: Pseudomonas mendocina S5.2, P. pseudoalcali­
genes CECT 5344, P. alcaligenes strain NEB 585, – 
данный мотив был также практически идентичен – 
(THxHxDHxNG-100-E-17-AE-42-H), а у Aeromonas 
schubertii ATCC 43700 он был полностью иденти-
чен мотиву из штамма V. cholerae El Tor 16961 – 
(SHxHxDHxGG-102-E-17-AE-44-H). полученные 
данные могут свидетельствовать о том, что алкил-
сульфатаза холерных вибрионов относится к семей-
ству Zn2+-зависимых-β-лактамаз.

ген алкилсульфатазы впервые идентифициро-
ван в 2009 г. в составе полного генома V. cholerae 
MJ-1236, размер нуклеотидной последовательности 
гена составил 1983 п.н. для данного участка нами 
ранее были сконструированы праймеры, специфич-
ность и универсальность которых была подтверж-
дена in silico на штаммах V. cholerae M66-2, O395, 
V. cholerae O1 biovar El Tor N16961.

сконструированные праймеры позволили выя-
вить ген алкилсульфатазы у штаммов о1 V. cholerae 
cholerae и El Tor, nonO1/nonO139 (ctxAB+tcpA+; ctxAB–

tcpA+; ctxAB–tcpAB–), V. cholerae о139-серогруппы 
(ctxAB+tcpA+) и подтвердить методами пцр in vitro 
и in silico результаты, полученные с использованием 
созданной нами ранее среды, с помощью которой не 
только удалось обнаружить алкилсульфатазу у штам-
мов холерных вибрионов с разными генотипами и 
выделенными из различных источников (клиниче-
ский материал, вода поверхностных водоемов, орга-
ны рыб), но и предложить способ дифференциации 
токсигенных холерных вибрионов о139-серогруппы 
от атоксигенных [8]. наличие/отсутствие гена ал-
килсульфатазы коррелировало со способностью/
неспособностью штаммов о139-серогруппы гидро-
лизовать SDS на среде. присутствие гена asu под-
тверждено методами пцр in vitro и in silico, а также 
с помощью программы Blast.

роль алкилсульфатазы у штаммов холерных ви-
брионов, выделенных из клинического материала, 
предстоит выяснить в дальнейшем, учитывая, что 
бактериальные алкилсульфатазы, осуществляя де-
сульфатацию муцина, могут принимать участие в 
ремоделировании гликанов, влияя при этом на взаи-
модействие микро- и макроорганизмов [18]. 

выявленная у холерных вибрионов разных се-
рогрупп и генотипов способность гидролизовать 
SDS благодаря наличию фермента алкилсульфатазы 
обеспечивает штаммы источником углерода и серы, 
способствуя повышению их персистентного потен-
циала в различных экологических нишах. некоторые 
холерные вибрионы с генотипом ctxAB–tcpA–, спо-
собные к продукции алкилсульфатазы как фермента-
деструктора, возможно, могут принимать участие в 
биоремедиации пав, присутствующих в объектах 
окружающей среды, обеспечивая им большую кон-
курентоспособность и возможность адаптации к 
различным условиям в связи с возрастающим антро-
погенным воздействием. результаты представлен-
ных исследований структуры гена алкилсульфата-
зы у штаммов Vibrio cholerae серогрупп о1, о139 и 
nonO1/nonO139, а также сравнение нуклеотидных и 
аминокислотных последовательностей алкилсульфа-
таз c использованием различных методов биоинфор-
мационного анализа позволили не только получить 
новые данные, но и обозначить перспективы даль-
нейшего изучения фермента у штаммов V. cholerae, 
что будет способствовать расшифровке механизмов, 
лежащих в основе их адаптации/персистенции и па-
тогенности.
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