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В данной работе исследовано эволюционное сходство белка Нос бактериофага Т4 с его 
гомологом у бактериофага Escherichia coli slur14. Исследование было проведено с помощью то-
чечной матрицы и алгоритма BLASTp. Было показано наличие в последовательности белка Нос 
бактериофага slur14 четырех доменов, сильно сходных со вторым доменом белка Нос бакте-
риофага Т4. Домены первый, шестой и седьмой белка Нос бактериофага slur14 оказались очень 
близки по последовательности первому, третьему и четвертому доменам белка Нос бакте-
риофага Т4. Последовательность белка Нос бактериофага slur14 может быть использована для 
геномного редактирования геномов бактериофагов, близкородственных Т4, c целью получе-
ния терапевтических бактериофагов с большей аффинностью к слизи кишечника сельскохо-
зяйственных животных и птицы.  
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In this work, the evolutionary similarity of the Hoc protein of bacteriophage T4 with its homo-
logue in bacteriophage slur14 was studied. The study was carried out using a dot matrix and the 
BLASTp algorithm. The presence of four domains in the sequence of the Hoc protein of bacteriophage 
slur14, strongly similar to the second domain of the Hoc protein of bacteriophage T4, was shown. Do-
mains 1, 6, and 7 of the Hoc protein of the slur14 bacteriophage were found to be very similar in se-
quence to the first, third, and fourth domains of the Hoc protein of the T4 bacteriophage. The sequence 
of the Hoc protein of bacteriophage slur14 can be used for genomic editing of the genomes of bacteri-
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ophages closely related to T4 in order to obtain therapeutic bacteriophages with a higher affinity for 
the intestinal mucus of farm animals and birds. 

Key words: bacteriophage therapy; slur14 bacteriophage; Hoc protein; microbiota and intesti-
nal mucus of farm animals 

 
Использование бактериофагов для кон-

троля инфекционных заболеваний сельскохо-
зяйственных животных имеет большие пер-
спективы на фоне широчайшего распростра-
нения генов устойчивости к антибиотикам 
среди бактериальных возбудителей скота и 
птицы [1]. Одними из наиболее перспектив-
ных групп бактериофагов являются бакте-
риофаги, родственные классическому фагу Т4. 
Эти бактериофаги имеют в своей геномной 
ДНК 5’-гидроксиметилцитозин вместо обыч-
ного цитозина. Из-за этого они не способны к 
опосредованному фагами горизонтальному 
переносу генов за счет фаговой трансдукции 
[2]. Отсутствие способности к трансдукции у 
большинства представителей этой группы 
фагов обеспечивает потенциальное отсут-
ствие отдаленных последствие бакте-
риофаговой терапии. Одним из возможных 
улучшений работы этих бактериофагов мо-
жет являться повышение их аффинности к 
субстратам кишечника сельскохозяйственных 
животных и как следствие пролонгации тера-
певтического воздействия ветеринарных 
препаратов, полученных на основе Т4-
бактериофагов. На поверхности капсида бак-
териофага Т4 обнаружен высокоантигенный 
белок Нос (от английского выражения: High 
antigenic Outer Capsid protein), содержащий 
иммуноглобулинподобные (Ig-подобные) до-
мены. За счет этих доменов он может связы-
ваться с полисахаридной частью муцина, 
компонента слизи кишечника сельскохозяй-
ственных животных и птицы. Повышение эф-
фективности этого связывания за счет увели-

чения числа ответственных за это взаимодей-
ствие доменов может быть достигнуто мето-
дами белковой инженерии при редактирова-
нии генома бактериофагов. В этой работе мы 
попытались методами биоинформатики 
отыскать в природе новые белки Нос, содер-
жащие большее число доменов связывания 
полисахаридов муцина и охарактеризовать 
доменную структуру таких белков относи-
тельно структуры белка Нос бактериофага Т4. 
Ig-подобные домены часто встречаются на 
поверхности бактериофагов, имеющих от-
ростки. Мы предполагаем, что Ig-подобные 
домены на поверхности фагов взаимодей-
ствуют с углеводами на поверхности, как бак-
териальной клетки, так и на поверхностях 
многоклеточных организмов и служат для 
увеличения инфекционности за счет связы-
вания полисахаридов. Позиционирование Ig-
подобных доменов в экспонированном поло-
жении на поверхности фага было продемон-
стрировано в исследовании по связыванию 
фага муцином кишечной слизи мыши [3]. По-
добные домены обнаружены также на капси-
де фага phi29, Т5, лямбды и ряда других фа-
гов. Бактериофаг Т4 декорирован примерно 
150 копиями этого высокоантигенного 
наружного капсидного белка Hoc. Молекула 
Hoc (40 кДа) присутствует в центре каждого 
гексамерного капсомера. Биохимические и 
модельные исследования показывают, что 
Hoc состоит из цепочки из четырех доменов, 
трех Ig-подобных и одного домена, сходного с 
доменами телокина, на С-конце (рис. 1).  
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Рис. 1. Сравнительный анализ последовательностей белков Нос бактериофагов Т4 и slur14. 
Аминокислотная последовательность белка Нос бактериофага Т4 была разделена на три по-
следовательности, первого – 93 аминоконцевые аминокислоты, второго – следующие 96 ами-
нокислот, третьего – дальнейшие – 94 аминокислоты и четвертого – 93 С-концевые аминокис-
лоты – доменов. На рисунках точечные матрицы сравнения последовательности белка Нос 

бактериофага slur14 (абсцисса) и последовательностей Ig-подобных доменов белка Нос бакте-
риофага Т4 (ордината), А – первого, Б – второго, В – третьего и Г – четвертого.  

 

Аминокислотная последовательность, 
ESRNG, в С-концевом домене обеспечивает 
взаимодействие с основным белком капсида, 
gp23*. Таким образом структуру белка Нос 
можно представить следующим образом: 1-й 
Ig-подобный домен, 2-й Ig-подобный домен с 
центром связывания Са2+, 3-й Ig-подобный 
домен, и С-концевой домен, ответственный за 
прикрепление к капсиду фага. Ранее мы ис-
следовали эволюционные отношения этих 
четырех доменов у различных Т4-фагов и со-
ставили предварительные схемы генетиче-
ских событий, которые могут приводить к 
увеличению размера этого белка за счет 
внутригенной рекомбинации с увеличением 
числе доменов типа домена 2 белков Нос бак-
териофага Т4 [4]. 

Постановка задачи и методика иссле-
дований. Бактериофаг эшерихий slur14 ко-
дирует сходный с Нос белком бактериофага 
Т4 белок, имеющий длину 664 аминокислот-

ных остатка. Мы решили провести анализ его 
последовательности с помощью точечной 
матрицы в пакете программ UGENE [5]. В ка-
честве образцов для сравнения мы решили 
использовать аминокислотные последова-
тельности первого длиной в 93 остатка, вто-
рого длиной в 96 остатков, третьего длиной в 
94 остатка и четвертого длиной в 92 амино-
кислотных остатка доменов белка Нос бакте-
риофага Т4. 

Результаты исследований. Было про-
ведено сравнение аминокислотной последо-
вательности белка Нос бактериофага Т4 и 
аминокислотной последовательности белка 
Нос бактериофага slur14 методом точечной 
матрицы в пакете программ UGENE [5] и про-
граммой BLASTp на сайте NCBI [6]. Получен-
ные с помощью точечной матрицы данные 
представлены на рисунке 1, парные выравни-
вания, построенные программой BLASTp, 
представлены на рисунках 2 и 3. На плотах, 
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полученных методом точечной матрицы 
(везде длина окна – 20 аминокислотных 
остатков, сходство 50%) ярко видно сходство 
первых доменов обоих белков, сходство вто-
рого домена белка фага Т4 с четырьмя повто-

ряющимися доменами белка Нос фага slur14, а 
также сходство третьего и четвертого доме-
нов белка фага Т4 с предпоследним и С-
концевым доменами белка фага slur14. 

 

 

Рисунок 2 – Парное наложение 272 аминокислотных остатков аминокислотной последова-
тельности белка Нос бактериофага Т4 и 274 аминокислотных остатков аминокислотной после-
довательности белка Нос бактериофага slur14. Видно сильное сходство этих двух аминокис-

лотных последовательностей в области 189 аминоконцевых остатков, что говорит о сходстве в 
области первых двух доменом обоих белков. Исследование выполнено программой BLASTp. 

 

 

Рис. 3. Парное наложение аминокислотных остатков 4 - 272 аминокислотной последовательно-
сти белка Нос бактериофага Т4 и аминокислотных остатков 98 – 370 аминокислотной последо-
вательности белка Нос бактериофага slur14. Видно сильное сходство этих двух аминокислот-
ных последовательностей в области 95 – 190 по последовательности белка фага Т4 и 190–286, 
что говорит о сильном сходстве последовательности аминокислот второго домена белка Т4 с 

третьим доменом белка фага slur14. 
 

Данные о парном выравнивании этих 
двух последовательностей в остальной части 
этих двух белков показали аналогичное сход-
ство в парном выравнивании, подтверждаю-
щие анализ, проведенный с помощью точеч-
ной матрицы. На основе полученных данных о 

структуре сходств аминокислотных последо-
вательностей этих двух гомологичных белков 
нами выведена схема доменной организации 
Нос - белка бактериофага slur14. Она пред-
ставлена на рисунке 4.  

 

 

Рис. 4. Схема доменной организации белка Нос бактериофага slur14, выведенная на основе 
сравнительного анализа с белком Нос бактериофага Т4 методами точечной матрицы и BLASTp. 
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Выводы. В ходе исследования мы с по-
мощь двух независимых методов биоинфор-
матики показали наличие в последовательно-
сти белка Нос бактериофага slur14 четырех 
доменов, сильно сходных со вторым доменом 
белка Нос бактериофага Т4. Домены первый, 
шестой и седьмой белка Нос бактериофага 
slur14 оказались очень близки по последова-
тельности первому, третьему и четвертому 
доменам белка Нос бактериофага Т4. Тем са-
мым всё увеличение последовательности 
белка Нос бактериофага slur14 произошло за 
счет увеличения числа «вторых доменов».  

Повторы второго домена белка Нос бак-
териофага Т4 возникли в последовательности 
белка Нос бактериофага slur14, скорее всего, 
за счет ряда внутригенных дупликаций.  

Последовательность белка Нос бакте-
риофага slur14 может быть использована для 
геномного редактирования геномов бакте-
риофагов, близкородственных Т4 рода 
Tequatrovirus c целью получения бакте-
риофагов с большей аффинностью к слизи 
кишечника сельскохозяйственных животных 
и птицы.  

Для подтверждения данных предполо-
жений необходимо провести больше подоб-
ных биоинформатических исследований, что-
бы охарактеризовать другие белки Нос дан-
ной группы бактериофагов и получить кол-
лекцию последовательностей для расшире-
ния возможностей редактирования геномов 
терапевтических бактериофагов для нужд ве-
теринарии и медицины.  

Открытые нами увеличения числа до-
менов – эффекторов взаимодействия бакте-
риофагов с олигосахаридами различных суб-
стратов мест обитания бактериофагов - мо-
жет позволить регулировать распростране-
ние терапевтических бактериофагов в приро-
де как с целью их удержания в биотопах тера-
певтического воздействия, так и с целью их 
удаления из продуктов животноводства с по-
мощью специальных приемов зоотехнии.  
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