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Одной из важных особенностей успешной эволюции прокариот является их воз-
можность отличать свою ДНК от чужеродной. Микроорганизмы выработали механизмы
защиты, значимой частью которых стали системы рестрикции-модификации (РМ). Си-
стемы представлены ферментами с двумя активностями: эндонуклеазы рестрикции (ЭР)
и ДНК метилтрансферазы (МТ). ЭР узнает и расщепляет чужеродные ДНК в опреде-
ленных локусах, МТ обеспечивает различие между своей и чужой ДНК за счет переноса
метильной группы. Системы РМ разделяют на 4 типа, при этом II тип наиболее предста-
вителен у прокариот [3]. В данной работе рассмотрены системы РМ, содержащие ЭР типа
II Pfam семейства Bse634I.
Помимо вертикального наследования прокариоты передают генетический материал с по-
мощью горизонтального переноса, что играет важную роль в эволюции. Горизонтальный
перенос помогает приобретать новые метаболические возможности и адаптироваться к
среде [1]. Цель данной работы - выявить соотношение горизонтальных переносов и вер-
тикального наследования систем РМ, содержащих ЭР Bse634I, и соответствующих генов
МТ и ЭР отдельно. В базе данных Uniprot было найдено 68 последовательностей белков
с доменом Bse634I. На основе анализа множественного выравнивания последовательно-
стей, разметки его по вторичной структуре ЭР Bse634IR с известной 3D структурой и
идентификации каталитического мотива PDx(10,51)[DE]х(1,13)K [2] были удалены веро-
ятные ошибки аннотации. Осталось 60 ЭР. С помощью программы BLAST и баз данных
были найдены 58 последовательностей МТ, входящих вместе с обнаруженными ЭР в одну
систему РМ. Все 58 найденных МТ гомологичны и принадлежат одному Pfam семейству
DNA_methylase (PF00145).
Найденные нами 58 систем РМ класса Bse634I#DNA_methylase присутствуют в 39 родах
из 33 семейств бактерий и архей. Такое распределение гомологичных систем по таксонам
высокого уровня говорит о том, что в эволюции система РМ недолго существует в одном
виде, но часто переносится горизонтально. В докладе случаи такого переноса будут под-
тверждены сравнением филогенетических деревьев ЭР, МТ и прокариот.
В дальнейшей планируется использовать и другие способы идентификации систем РМ
изучаемого класса при помощи поиска по профилю Bse634I в трансляциях всех ORF из
нуклеотидных последовательностей прокариот.
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