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УДК 579.25.873

ГЕНЕТИКА АКТИНОФАГОВ И ИХ ВЗАИМООТНОШЕНИЯ
С А КТИ НОМИ НЕТАМИ

И. Д. ЛОМОВСКАЯ, И М МКРТУМЯН, Т. А. ВОЕН КОВА, 
Г. Л. МУРАВНИК. Е. В ПЕРОВА

Представлен обзор по генетике актинофагов и некоторым вопросам, связанным с 
их взаимодействием с хозяевами Streptomyces. Данные но генетическому и физиче­
скому картированию умеренною фага 0С31 создали основ) для использования делеци- 
ониых мутантов фага при конструировании векторов. Генетические и физические ис­
следования родственного фага 0С43 показали присутствие н его геноме IS-подобной 
структуры, которая генерирует делении с высокой частотой. Продемонстрирована 
возможность селекции in vivo фагов со структурными модификациями ДПК 0С43.

Суммированы генетические данные по системам рестрикции и модификации, а 
также распространенности этих систем среди видов Strepiomyccs. Подчеркнута роль 
генетических данных актинофагов для фундаментальных и прикладных исследований 
зктниомицетов.

Ключевые слова: генная инженерия, актинофаг, генетическая карта, модификация 
и рестрикция ДНК. векторы.
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Систематические генетические исследования актиьофагов были на­
чаты с обнаружением умеренных и вирулентных актинофчзгон. действу­
ющих па генетически маркированный штамм БкерЮшусез СоеИссйог 
ЛЗ (2)—основной объект генетики актиномииетон [2. 8]. Актинофаги 
играют важную роль в расширении возможностей генетического анали­
за у актином инетов, в частности, при изучении систем рестрикции н мо­
дификации чужеродной ДНК. для идентификации супрессорных генов, 
комплекса генов хозяина и фага, обуславливающих их взаимоотноше­
ния.

Успехи, достигнутые в области генетики актиномицетов и актино* 
фагов, и разработка методов молекулярного клонирования в примене­
нии к актнно.мицстам [7, II] открыли широкие возможности дли исполь­
зования методологии генной инженерии при решении многих проблем 
молекулярной генетики актиномииетон и их фа։он. В то же время ак- 
тинофагн, благодаря их генетической изученности, являются одним из 
основных инструментов при использовании методов генной инженерии. 
Это в первую очередь относится к актинофэгу 0С31. изолированному 
в 1970 г. [2]. который действовал на модельные штаммы актнномнпе- 

тое 5. сое11со1ог АЗ (2) н Б. 1Мёап$ 66. В экспериментальной работе 
с этим фагом оказалось возможным использование преимуществ стан­
дартной системы как для молекулярно-генетического исследования акти­
нофагов, так и для расширения возможностей их генетического анализа. 
В результате разработки методов молекулярного клонирования в приме­
нении к актнномицстам стало возможным конструирование фаговых век­
торов. Использование фага 2ГС31 в качестве вектора различных штам­
мов-продуцентов предполагает, что ген, клонированный на фаге в стан­
дартной системе (штамм Б. 1м<1ап$֊ 66). может быть перенесен в жела­
емый штамм при инфекции фагом. Такая стратегия вызывает необхо­
димость детального изучения взаимоотношений фага 2X31 СО штамма­
ми 51гер1отуссв: уровня литической и лизогенной реакции штаммов, 
крупа хозяев, отношения фага к системам рестрикции и модификации 
фаговой ДНК, наличия в штамме гомологичного профага и др.

Фаг 2X31—умеренный актинофаг. Частота лизогенизанин штам­
ма 5. 1мИзп8 66 составляет 30—40%. Показано, что фаг £ЗС31 имеет 
одно преимущественное место интеграции в хромосому штамма ЛЗ (2), 
расположенного между маркерами игаА! и рЬсЛ! [10]. Участок инте­
грации в хромосому штамма 66 расположен в том же районе. Среди 
штаммов, далеких в систематическом отношении от ЛЗ (2) и 66, были 
обнаружены штаммы, частота лизогенизацин которых фагом 0С31 рез­
ко снижена (напр., для Б. стпзтопеп$1$, продуцирующего антибио­
тик монэнзин, эта величина составляет <0.1%). Фа։ имеет относитель­
но широкий круг хозяев. Так из 64-х штаммов, представителей систе­
матической группы синих актиномицетов. родственных штаммов АЗ (2) 
и 66, фаг 0С31 действовал на 41 штамм. Спектр действия ил штам­
мы серой группы был уже (из 30-ти проверенных штаммов фаг действо- 
вал на 9). Из небольшой группы штаммов-продуцентов антибиотиков, 
ферментов и эндонуклеаз рестрикции (22 штамма) фаг0С31 действовал 
на 6 штаммов. В процессе этих исследований было обнаружено, что в 
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ряде штаммов различных видов содержится профаг, родственный фагу 
0С31. Так, ли иг и .тыл штамм Ь. саегЫ* 55 несет в качестве профага 
Фаг, который, по данным гетеродуплекспого и рестрикционного анали­
зов. полностью гомологичен фагу 0С31, а в штамме 8. 1тс1ап.$ 803 в 
качестве профага содержится фаг 0С43, имеющий 98% гомологии с 
фагом 0С31 [5]. Примечательно, что лизогенным по фагу 0С31 ока- 
за.՜ ՛>• и: гамм 8, ангеоГасчеп.՝-. образующий хлортетра цикл ин. Образу­
ющиеся в результате спонтанной индукции из зтого штамма фаги в от- 
лг ,,с от исходного фага 0С31 имеют делению в ЕсоШ-С фрагменте 
ДПК. Использование таких методов тестирования профага в лизоген­
ном гитаммо, как определение иммунитетной устойчивости с помощью 
вирулентных мутантов 0С31, ДНК/ДНК гибридизации с меченой ДНК 
фага 0С31, а также интеграции суперинфинпрующего фага 0С31 с 
генами резистентности по гомологии с резидентным профагом, позволя­
ет идентифицировать дефектно-лизогенные штаммы, Содержащие, по- 
виднмому, часть генома профага, гомологичного фагу 0С31. Среди 
г;их обнаружены как штаммы, обладающие иммунитетной устойчи­
востью к фагу 0С31 (напр., штамм Б птозиз—продуцент окситет­
рациклина), так и штаммы, чувствительные к нему. Эти данные ука­
зывают на то, что фаг 0С31 или его варианты, имеющие структурные 
модификации молекул фаговой ДНК, содержатся в качестве профага 
в довольно большом числе штаммов актином инетов. Обнаружение в 
ряде штаммов профагов, родственных фагу 0С31. создает дополна­
гельную возможность для включения в эти штаммы фагового вектора 
но гомологии с профагом.

Конструирование векторов на основе фага 0С31 стало возможным 
благодаря генетическому и физическому изучению этого фага [9. 12]. 
Выла построена генетическая карга фага, при построении которой ис­
пользовали температурочувствительпые (1$) муганты, с-мутанты, не спо­
собные к лнзогенизацни чувствительного штамма, и мутанты по кругу 
хозяев (11). Изучение делениоиных мутантов фага позволило выявить 
«несущественные» для литического развития области генома. После 
повтор г: ых обработок фага хелатирующими агентами были получены 
делецнонныс мутанты с изменённым фенотипом С, Еуй и О [3], с по­
мощью которых в геноме актинофага идентифицирована непрерывная 
«несущественная» область (рис. 1), а также установлена корреляция 
между генетической и физической картами. С использованием данных 
гетеро  дуплексного анализа показано, что две протяженные области, со­
ставляющие 19.1 и 6% общей длины генома, перекрываются деления* 
мн. Это позволяет считать, что фаг 0С31 и его делеционные варианты 
могут быть использованы как векторы замещения и включения. Так, 
например, при замещении фрагмента ЕсоКЬС. расположенного в пре­
делах «несущественной» области, клонируемым фрагментом реком­
бинанты можно отбирать среди фагов, имеющих фенотип 1.у"՜ (д՜. 
На основании данных, полученных на фаге 0С31, удалось сконструиро- 
вать серию «КС» векторов. Эти векторы способны интегрировать и хро­
мосому гго гомологии с профагом и клонируемым фрагментом, а также 
по сайту прикрепления а И [6].
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В процессе работы по выявлению возможностей конструирования 
удобных фаговых векторов был обнаружен еще один фаг- 0С֊13, вы­
деленный из лизогенного штамма 8. 1п4(1ап$ 803 [5], который может 
быть использован как основа для фагового вектора. Генетический и 
гетеродуплекснын анализы фагового потомства, образующегося в ре-

Рис֊ 1. Физическая и генетическая карты эктннуфага 0С31. (А) С лот- 
нымм линиями обозначено расположение делений по результатам гетеро- 
дуплексного анализа (К) Буквами на рестрикционной карте обозначены 
ЕсоШ фрагменты ДНК фагз. (В). Цифрами на генетической карге обо­
значены величины сцепления между мутациями сиЬв трехфакторных скре­

щиваниях.

зультате спонтанной индукции лизогенного штамма 803, показали, что 
этот фаг идентичен фагу 0С31, и единственным отличием между ними 
является присутствие и геноме фага 0С43 чужеродной вставочной по­
следовательности (18) размером в 1.7 тысяч пар оснований (г п. и ), 
расположенной в пределах «несущественной» области генома (рис. 2/1). 
Показано, что в районе вставки с высокой частотой образуются деле­
нии, один из концов которых находится либо в месте включения встав­
ки, либо в ее пределах (рис. 2 /1, Б) Варианты, несущие полую встав 
ку. часть вставки или утратившие ее, отличаются друг от друга по фено­
типу негативных колоний при высеве фага на газон тестсрного штамма 
$. а1Ьнз 43. Генетические данные и результаты гетсродуплекеного ана­
лиза ДНК фагового потомства, образующегося в результате спои гаи 
ной индукции лизогенного штамма, наводят на мысль, что вставочная 
последовательность, по-вндимому, присутствует в геноме профага на 
расстоянии 1,4 т. п. и. от одного из сайтов интеграции профага. Апа-
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.1из свинств лизолтого штамма, несущего профаг со вставкой, пока­
зал, что у него с частотой 1—5-I0՜3 возникают дефектно-лизогенные 
варианты. Согласно результатам анализа фенотипов фагового потом* 
<՛ .՝ двойных лизогенных штаммов, дефект профага обусловлен дслс- 
нчей ;Ш или cos сайтов, расположенных в районе вставочной послсдо- 
ытельности |-1]. Включение в эту структуру фрагмента ДНК с геном 
резистентности к тиострептону (рис. 2 В) нс влияет на ее способность

8.0 6.0 4.0 2.0

фС43 *Л 
msf 
ms г 
ins 6 
insS
/ns 4 
z / 
л //
4 12

$C3!4.H

QC43ms8

ms 82 

instil 

ms 83

« --------  - фргэбый геном
- 75 - подобная структура

■■■ - фрагмент с -гном етойчивос/ги к тиостртт: ну

Рис. 2. Структурные модификации в геноме фага 0С43, обусловленные 
присутствием чужеродной вставочной последовательности (15). (А) Фа­
говое потомство, образующееся в результате спонтанной индукции лизо­
генного штамма 5. ку!<1ап& (0С43). (Б) Делегированные варианты, воз­
никающие ) фага 0С43 1п$1, несущего целую вставочную последователь­
ность. (В) Строение молекул ДНК рекомбинантных фагов, несущих ген 

устойчивости к тиострептону.

генерировать делении и в ряде случаев приводит к увеличению часто­
ты утраты структуры. Включение в вставку селективного маркера по­
зволяет проводить эксперименты по изучению ее способности к переме­

щению в пределах хромосомных, фаговых и плазмидных репликонов и 
выяснению функциональной роли этой последовательности в дестаби­
лизации актиномннетного генома. Полученные нами данные указывают 
на определенное сходство в поведении !Э структуры актинофага 0С43 
и 18 элементов бактерий.
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Анализ строения молекул фагового потомства лизогенного штам­
ма 803 позволяет сделать вывод, что наличие в профаге вставки при­
водит к образованию сверхгенома, не способного к уиако-вке в фаговые 
частицы. Это обусловливает наличие в фаговом потомстве вариантов 
с делениями фагового генома и возможность отбора вариантов со струк­
турными модификациями ДНК in vivo.

Наличие такого рода сверхгенома показано в профаге штамма, ли­
зогенного по фагам 0С31 и КС500; последний несет гены устойчивости 
к тиострептону и виомицнну, а также содержит ДУеЦйй сайта ait. Ана­
лиз строения фагового потомства, образующегося в результате спон­
танной индукции штамма 66 (0С31, КС500), указывает на то, что ре­
комбинация при образовании этого двойного лизогенной։ штамма про­
изошла в участке между дсленией :։ клонируемым фрагментом фага 
КС500 (рис. 3). При этом должны были образоваться молекулы фа­
говой ДНК, не способные упаковываться в фаговые головки как из-за 
малых, так и из-за слишком больших (сверхгеном) размеров. В потом­
стве такого двойного лизогенного штамма действительно обнаружены 
фаги со структурными модификациями молекул ДНК. Гак, идентифи­
цированы варианты, несущие два пли один из маркеров устойчивости 
к тиострептону и виоминину, сохранившие или утратившж а:! сайт 
(ряс. 3). Это позволяет идентифицировать фаги с изменениями в струк­
туре ДНК in vivo, не прибегая к манипуляциям in vitro.

Важным этапом при осуществлении клонирования в штаммах акти- 
помицетов с помощью фаговых векторов является необходимость про­
верки штаммов на наличие систем рестрикции и модификации (РМ) чу­
жеродной ДНК. В табл, суммированы данные по идентификации РМ 
систем у ряда штаммов Streptomyces, таких как S. griseus. S. tradsac, 
S. dnnanionensis, продуцирующих антибиотики гризин. г ил шн мои- 
энзнн соответственно, S. albus G н Reg2, из которых изолированы эндо­
нуклеазы, участвующие в рестрикции чужеродной ДИК in vivo. Как ьи I- 
но из данных таблицы, у ряда штаммов обнаружено по две системы ре­
стрикции чужеродной ДНК. Кроме того, некоторые из этих РМ систем 
были перекрывающимися у штаммов различных видов.

Особый интерес представляют модельные штаммы S. coclicolor 
АЗ (2) и S. livldans 66, которые широко используются в качестве реци­
пиентов в опытах по молекулярному клонированию. Генетическое изу­
чение взаимоотношений фага 0С31 со штаммом АЗ (2) позволило нам 
заключить, что фаг 0С31 тестирует в штамме АЗ (2) в присутствие си­
стемы РМ. Наблюдали строгую зависимость эффективности рассева фа­
га 0С31 от предыдущего хозяина |lj. На основании результатов прове­
денных экспериментов нам удалось идентифицировать фенотипы Р_МГ, 
R_AV и R М՜ у ряда штаммов и показать одинаковую специфичность 
модифицирующих активностей штаммов АЗ(2) и 66.

Анализ генотипов межвидовых рекомбинантов, полученных при 
Скрещивании штаммов АЗ (2) R+M՜1 и 66 П "М+, позволил локализовать 
гены РМ на хромосомах этих штаммов. Были получены ?! исследованы 
рекомбинанты с различными перекрывающимися вкладами родитель­
ских хромосом.
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Рекомбинанты с фенотипом R г М4՜ содержали фрагменты хромосо 
мы штамма АЗ (2) в районах между маркерами айеА! и *1гА1 или 
аг^Л1 и су$О18. Замена этих фрагментов на -фрагменты хромосомы

Вырезание (pares | 
при споите н.нои индукции՝. 66(фс3!..КС 580)*

££s не упаковывается ит-га 
'rQSM0 логоразмера генома

потомство
сверхгеном

сверхгенома

Фаги Рестрикционные карт и правого конца моле куп фенот и пы 
.„*• -Z1L- Z՜ к С КСОЗ Г < , 5. tc.

0 с Л ----------------о------ *------------------------------------- w Th io 3Vkj Lyq Stu

кс500 

з; /с 

JO 

25 

83

Z4

Tmo'V^Ly? KMM 

Thio^V^LufTum 

1’/no*WosLyo 7u 

Thia* Vio'Lug Turn 

Thio' Vml.yp'* * * 

ThtO'Vio'LyyTu

''в *8 P с
Г~д^Я1г г- в к СОЗ

ай
; ^5 к F К СОЗ

аи
г" В \13 К £ КСО5

Л ай
К £ Л СОЗt^.»֊ - aft

К { к cos
all

# - ужовый геном хромосома хозяина,
( ) деления: фрагмент Он к срМЗЗ! (—>), Сзг б»»;
и уро (&>) генами

* * кин три ль * м * } (рф“к та в/иктьрассева на $и 143*10*
Е ЕсоК1. у-ЕсоЕУ, К-КрпГ, Р֊Р$1 /, В-ВатН!

Интеграция рига кс500ерезидентный лрмриг у с ?/
I тру к тура ц (вой (теа рнкре к ом а и нантны* (рогов • 
обрп -нрощикся в результате спонтанной индукции 
двойного лизогенного ттмма ЬЬ (фсЗ!. кс500)

Риг. 3-. Схема образеязния (расовых рскомбнпйнгон н проиегги спонтанной 
индукинн двойного лизогенного штамма и рестрикционный анализ ДЫК 

этих фагов.

штамма 66 приводила к образованию рекомбинантов с фенотипом 
Р-М՜. На основании эшх данных бы.՛։ сделан вывод о локализации РМ 
генов между маркерами <и!еА1 п з(сА1 или аг^А! и сд^Е>18. Получен­
ные рекомбинанты могут быть использованы в качестве реципиентов в 

972



опытах по молекулярному клонированию на фаговых векторах. Исполь­
зование рекомбинантов, у которых необходимые гены расположены в 
небольшом фрагменте хромосомы одного из роди п лоских штаммов, уве­
личивает возможность отбора клонов с мутантным фенотипом среди 
рекомбинантных клопов, возникающих при включении векторного фа-

Сйстс■,՛.!.! рестрикции л .модификации штаммов 31тер(о։иусс$. нлентифицироваппые с 
помощью различных актииофагов

Т а б .1 и и а

Штамм Р՝.’. 
система

Рсстрик- 
тазы

Фено тип 
штамма Фаг-тестер

КЭ13 
■на Кг| 
нпплб I 

1

Б. ссгёИсб1ог ЛЗ (2) ЗсоА 1 , у* "Г мг 0С 31 1

йс«2 Зсё?! •2 1 R,' ,М, Рй 81. Рц 2 1

5, £г15еи8 Кг. 20 Зс£ 20 1 Бсд20 1 Р|- мг* ОС 31. 1*6 81. рц 2 1

3. 1։е!йзп5 66 311 66 1 —- РГ֊М‘ 0С 31’ 1

3- Н\'։<1 лп$ 67 311 67 I — •"? \Ф5 2

3. ИасНае 3 ЗГгВ I — к,1 м,- р? 2 3

3. р,г։$еи$ Кг. 15 З^г 15 1
З^г15 И

— *Г 'V «и •'Щ
р« ы
Ра 2. ос 2

4
3

3. £п$еи$ Кг. 15—13 Зр 15 11 — R,֊ Мг+ R,1, ■՝ч Рд 2. ОС 2 3

§. я!Ьиз б Ба 16 1
ЗаЮ И БаЮ 1 R* мГ Ип "А

Рц 2. С 31
Рк'2

5
6

3. л1Ьн< О 5й1 43 ЗаШ И — R֊ М,- R,1, Мй Рд2 6

3. а!Ьи$ О $а1 2 БаЮ И — Й(- «и У.н Рд2 Б

• Тестирует функционирование модифицирующего компонента РЧБН 66 1 пклемы 
•• —рестриктма не выделена.

га по гомологии с клонируемым фрш.ментом. Дальнейшие исследова­
ния в этой облает будут способствовать отбору удобных реципиентов 
изолированной ДНК, в которых могут быть совмещены свойства стан­
дартного рсииписнтного штамма 66 и генетически маркированного 
штамма АЗ (2). Арсенал имеющихся генетических приемов, доступных 
при работе с фагом 0С31, достаточен для тою, чтобы оценить взаимо­
отношения этого фага со штаммами, и которые предполагается перено­
сить клонируемые иа фаговом векторе гены с помошыо фаговой инфек­
ции.

Суммируя вышеизложенное, можно считать, что степень генетиче­
ской и физической изученности актлнофагов, а также результаты ана­
лиза их взаимоотношений с культурами актиномицетов могут служить 
реальной предпосылкой для решения теоретических и прикладных задач 
генсти к и а ктн но м ицетов.
ВНИИ Генетика, Москва Поступило 1985 г.
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ԱԿՏԻՆՈՖԱԳեՐԻ ԳԵՆԵՏԻԿԱՆ էՎ ՆՐԱՆՑ ՓՈԽ2ԱՐԱՐԵՐՈԻՒՑՈԻՆՆեՐՐ 
11.ԿՏԻՆՈ1րր՚ՑԵՏՆէյՐԻ ՀԵՏ

Ն. Դ. Ա1ՄՈՎ114ԱՅԱ. Ն. Մ. ՄԿՐՏՈՒՄՅԱՆ. Տ. Ա. ՎՈ1»-4|ՈՎ11..
Դ. Լ. 1րՈ1«ՐՍ.ՎՆ1'ն. Ե. Վ. ՊհՐՈՎԱ

Ներկայացված Լ ակաինոֆաղերի դենետիկա յի ե SlreptOmVCCS տերերի 
Հետ նրանը փոխազղեըության որոշ ասպեկտն!. րի ամփոփումը: 0С5/ ֆազի 
րարտեղավորմ ան վերաբերյալ ղենեաիկական ե ֆիզիկական տվյալները հ ք: ։f 
են ստեղծում ֆազի ղելեըիոն մ ո էտան տների ուրոաղործմ ան համար վեկտոր­

ները կառուցելիս: ՀՀհՀԼ-13 ազգակից ֆազի դենետիկական և ֆիզիկական ուսում­
նասիրությունները մ ատնանջում են բարձր հաճախականությամբ ղելեըիա֊ 
ները սաաջաընոզ IS-bi/ան ստրուկտուրա յի ներկայությունը նրա զենոմում: 
Յոլյը է տրված 0Q43 ԴՆՕ' կաոուըվածրային մողիֆիկացիւււներով |П VIVO 
ֆազերի սելեկցիայի հնարավորությունը։

Հանրադում արի են բերված տերերի կողմից հսկողության տակ գտնվող 
п ե и ս։ րիկ t; ի ոն և մ ոդիֆիկացիոն սիււտեմի ղենետիկակտն ուսումն tn սի բո։ թ յւււն - 
Նճ/րր, ինչպես նաե այղ սիստեմների տարւսծվածութ յոլնը Տ՜reptOHIVCCS տե­
սակների շրջանումt թնդզծված է ակտինոֆազերի մ ոլեկուլ լար կենսաբանոլ- 
թյան և գենետիկայի վերաբերյալ տվյալների ղերը ակտինոմիցեաների ֆուն­
դամենտալ և կիրաոական ուսումն ասիրութ յունների համար:

GENETICS OF ACTINOPHAGES AND THEIR RELATIONSHIPS WITH 
ACTINOMYCETES

N D. LO MOVSKAYA. N. V. MKRTCMIAN. T. A VOEYKOVA, 
G. I.. MURAVNIK. E. V. PEROVA

A review of genetics of actinophages and some aspects of their 
relation to Streptomyces hosts is presented. Data on genetic and physi­
cal mapping of temperate 0C3l phage are shown to provide the basis 
for using deletion phage mutants in construction of phage vectors. Ge­
netic and physical studies of related _'C-I3 phage have shown the pre­
sence in the phage genome of IS like structure which generates dele­
tions with high frequency. The possibility of in vivo selecting phages 
with structural <0043 DNA modifications is demonstrated.

Genetic studies of host—controlled restriction and modification sys­
tems in actinomycetes are summarized and distribution of these systems 
among Streplomyces species is shown.

The role of the data on genetics and molecular biology oi actlnop- 
hnges In fundamental and applied studies of actlnomycetes is emphasized.
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СИСТЕМА КОНЪЮГЛЦИОННОГО ПЕРЕНОСА 
ПЛАЗМИД У АС1К’ЕТОВАСТЕИ

С. з. миндлин. Ж м. ГОРЛЕНКО

В почвенных бактериях из рода /\cinetQbacter, выделенных из Хамдархапского 
ртутно-сурьмяного месторождения, присутствуют две плазмиды несущие детерми­
нанты устойчивости к соединениям ртути. Более крупная. рК1.2 (60 т. и. и.), способ- 
на к конъюгат и иному переносу в чувствительные клетки Асте»оЬзс1ег. Менее круп­
ная. рКЫ (7,5 т. п. я.), не обладает коньюгатнвными свойствами, ио с помощью 
рК12 может проникать в чувствительные к ртути бактерии, в том числе далекие и 
систематическом отношении. Предполагается, что система коныогатнвногб переноса 
Н"։ детерминант, обнаруженная у Ас1пе1оЬас1ег, может обеспечить распространение 
)сгойчивостп к соединениям ртути среди широкого круга бактерий.

Ключевые слова Ас1пеюЬас1ег. Нуг детерминанты, конъюгат авные плазмиды.

Ранее было показано, что в грунте шахты Хайдарканского ртутно- 
сурьмяиого месторождения обитают бактерии различных систематиче­
ских групп, устойчивые к соединениям неорганической ртути (Н^С12) 
[2,5]. В большинстве случаев Н"г детерминанты были локализованы 
на плазмидах различного размера. Наше вшгмапнё привлекла пА-азми- 
да, обнаруженная в нескольких штаммах Ас1'пе1оЬас1ег (Р^13—Р>18), 
обозначенная рК1..1 [1]. Это небольшая плазмида, величиной в 7,5 т. п. п., 
характеризующаяся широким кругом хозяев. Сама по себе рКЫ не об 
ладает конъюгативными свойствами, по с частотой 10՜ —10~5 может 
переходить из исходных штаммов Ас|’пе1оЬас1ег в клетки многих нерод-
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