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Распространение эндолизинов псевдо – Т – четных бактериофагов RB43 и RB49 в природе 
исследовано с помощью анализа баз данных генетических последовательностей. Всего по сход-
ству с аминокислотной последовательностью эндолизина бактериофага RB43 программой 
BLASTp в базе данных GenBank было найден 42 белка, в том числе и эндолизин бактериофага 
RB49. Сравнительный анализ 42 последовательностей методами UPGMA и Minimum Evolution 
показал, что все последовательности из различных бактериофагов кластеризуются в две хо-
рошо различающиеся группы, группа эндолизина RB43 и группа эндолизина RB49. Следова-
тельно, этих белки могут использоваться как генетические маркеры для селекции трансдуци-
рующих бактериофагов при получении препаратов, состоящих из нетрансдуцирующих фагов, 
для фаговой терапии колибактериозов в ветеринарии и зоотехнии. 

Ключевые слова: фаговая терапия; фаговая трансдукция; псевдо – Т – четные бакте-
риофаги RB43 и RB49; эндолизины 
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Distribution of endolysins of pseudo – T – even bacteriophages RB43 and RB49 in nature was 
investigated using the analysis of databases of genetic sequences. In total, 42 proteins were found by 
the BLASTp program in the GenBank database based on the similarity to the amino acid sequence of 
bacteriophage RB43 endolysin, including RB49 bacteriophage endolysin. Comparative analysis of 75 
sequences using the UPGMA and Minimum Evolution methods showed that all sequences from differ-
ent bacteriophages clustered into two well-differentiated groups, the RB43 endolysin group and the 
RB49 endolysin group. Therefore, these proteins can be used as genetic markers for the selection of 
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transducing bacteriophages in obtaining preparations consisting of non-transducing phages for phage 
therapy of colibacillosis in veterinary medicine and zootechnics. 

Key words: phage therapy; phage transduction; pseudo-T-even bacteriophages RB43 and RB49; 
endolysins 

 
Патогенные штаммы Escherichia coli яв-

ляются возбудителями ряда заболеваний по-
росят и птицы. Этот сельскохозяйственный 
патоген, вызывающий широкий спектр зна-
чимых для животноводства инфекций, досту-
пен для лечения с помощью фаговой терапии 
[1, 4]. Вирулентные бактериофаги, родствен-
ные Т4 в большинстве не способны к гори-
зонтальному переносу генов. 

Ветви, соответствующие разделам, вос-
произведенным менее чем в 50 % репликах 
начальной загрузки, свернуты. Рядом с вет-
вями показан процент повторяющихся вет-
вей, в которых связанные таксоны сгруппи-
рованы вместе в тесте начальной загрузки 
(1000 повторов). Эволюционные расстояния 
были рассчитаны с использованием метода 
максимального составного правдоподобия и 
выражены в единицах количества замен ос-
нований на сайт. В этом анализе использова-
лись 75 нуклеотидных последовательностей. 
Все неоднозначные позиции были удалены 
для каждой пары последовательностей (оп-
ция попарного удаления). Эволюционный 
анализ проводился в MEGA X [7]. Эндолизины 
бактериофагов Escherichia coli отмечены 
кружками, бактериофагов RB43 и RB49 – за-
черненными кружками. 

Открытие Таняшиным В.И. и его колле-

гами [9, 10] у так называемых «псевдо – Т – 
четных» бактериофагов способности к транс-
дукции генов устойчивости к антибиотикам 
плазмидной локализации, поставило вопрос о 
создании методов селекции трансдуцирую-
щих и нетрансдуцирующих бактериофагов 
среди Т4-родственных. Ранее мы описали 
подходы к получению препаратов не транс-
дуцирующих бактериофагов для профилак-
тики колибактериозов у поросят [5]. Методы 
отбора трансдуцирующих и нетрансдуциру-
ющих бактериофагов требуют расширение 
используемых специфичных генетических 
маркеров. Ранее нами были описаны эндоли-
зины трансдуцирующих бактериофагов RB43 
и RB49, как белки лизиса альтернативные ли-
зоциму бактериофага Т4 [8]. Такое их отличие 
ставит их в первй ряд специфических генети-
ческих маркеров для поиска в природе транс-
дуцирующих бактериофагов как новых ин-
струментов геномной инженерии и для отде-
ления их от трансдуцирующих бактериофагов 
при конструировании препаратом для фаго-
вой терапии колибактериозов. В этой работе 
мы решили исследовать распространение по-
следовательностей этих белков в природе пу-
тем анализа баз данных генетических после-
довательностей.
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Рисунок 1 – Филогенетическое дерево эндолизинов, полученное с использованием метода 
UPGMA 

 

Результаты исследований. Было про-
ведено сравнение аминокислотной последо-
вательности эндолизина бактериофага RB43 
программой BLASTp [9] в базе данных Gen-
Bank было найдено 74 белка, в том числе и 
эндолизин бактериофага RB49. Для дальней-
шего филогенетического анализа мы исполь-

зовали подходы, описанные нами ранее [6, 7, 
8]. Филогенетические деревья эндолизинов 
псевдо – Т – четных бактериофагов, получен-
ные методами UPGMA и Minimum Evolution 
представлены на рисунках 1 и 2, соответ-
ственно.  
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Рисунок 2 – Филогенетическое дерево эндолизинов, полученное с использованием метода 
Minimum Evolution. Эволюционная история выводилась с использованием метода минималь-
ной эволюции [1]. Показано оптимальное дерево с суммой длин ветвей = 2,87411511. Рядом с 
ветвями показан процент повторяющихся деревьев, в которых связанные таксоны сгруппиро-
ваны вместе в тесте начальной загрузки (1000 повторов) [4]. Эволюционные расстояния были 
рассчитаны с использованием матричного метода JTT [9] и выражены в единицах количества 
аминокислотных замен на сайт. Поиск в дереве МЭ производился с использованием алгоритма 
Close-Neighbor-Interchange (CNI) [10] на уровне поиска 1. Для генерации начального дерева ис-
пользовался алгоритм Neighbor-joining [5]. В этом анализе участвовали 42 аминокислотные по-
следовательности. Все неоднозначные позиции были удалены для каждой пары последова-

тельностей (опция попарного удаления). Всего в финальном наборе данных было 145 позиций. 
Эволюционные анализы проводились в MEGA X [7]. Остальные обозначения, как и на рисунке 1. 

 
Выводы.  
1. Распространение эндолизинов псевдо 

– Т – четных бактериофагов, RB43 и RB49, в 
природе исследовано с помощью анализа баз 
данных генетических последовательностей. 
Всего по сходству с аминокислотной последо-
вательностью эндолизина бактериофага RB43 
программой BLASTp в базе данных GenBank 
было найдено 42 белка, в том числе и эндоли-
зин бактериофага RB49. Белки, сходные с эн-
долизином бактериофага RB43, чаще встре-

чаются у фагов клебсиелл и лишь четыре 
принадлежат фагам Escherichia coli. 12 гомо-
логов фермента лизиса бактериофага RB49 
были обнаружены у фагов Escherichia coli, 
также они встречаются у фагов протея, про-
виденсий и морганелл, и минорно у вирусов 
других бактерий.  

Сравнительный анализ 42 последова-
тельностей методами UPGMA и Minimum 
Evolution показал, что все последовательно-
сти из различных бактериофагов кластери-
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зуются в две хорошо различающиеся группы, 
группа эндолизина RB43 (22 последователь-
ности) и группа эндолизина RB49 (20 после-
довательностей). Следовательно, этих белки 
могут использоваться как генетические мар-
керы для селекции трансдуцирующих бакте-
риофагов при получении препаратов, состоя-
щих из нетрансдуцирующих фагов для фаго-
вой терапии колибактериозов у поросят и 
птицы. 
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