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Плазмида вирулентности, 
T3SS + эффекторы.

E3-убиквитин-лигазыубиквитин-убиквитин-лигазылигазы есть и 
на плазмиде, и на хромосоме
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Вопросы:

1. Есть ли общие или уникальные типы генов ipaH 
для плазмиды и хромосомы?

2. Различается ли регуляция ipaH на хромосоме и 
плазмиде? Что кодирует консервативный 
апстрим перед ipaH?

3. Есть ли специфичные сайты интеграции разных 
ipaH в хромосому и в плазмиду?

4. Какие мобильные элементы приносят ipaH в 
хромосому?

Зачем нужны эффекторы T3SS на хромосоме?

Распознающий домен

Убиквитин-убиквитин-лигазный домен



Геномы Shigella из genbank

BLAST (убиквитин-лигазы)убиквитин-лигазы)

Контроль 
качества

Поиск регуляторных 
элементов

Кластеризация

Референсная ipaH3 (убиквитин-лигазы)uniprot)

BLASTP TBLASN

SibeliaZ (убиквитин-лигазы)синтенные блоки)

плазмида / 
хромосома

ген / 
псевдоген 

Разметка дерева

Семейство 
последовательностей

Аннотация апстрима

нкРНК

Регуляторный сайт MxiE box
Филогения

Подбор 
параметров

Гены 
домашнего 
хозяйства

Транспозазы 
и фаговые 

гены

Обработка блоков с 
помощью Ragout

Поиск блоков, содержащих 
лигазы

Аннотация часто 
встречающихся блоков

Анализ частоты встречаемости 
ближайших соседних блоков

Путь воина



Кластеризация последовательностей ipaH не 
совпадает с топологией дерева

Выравнивания белков

Cluster number  0: 223
Shigella_flexneri:   95
Shigella_boydii:   30
Shigella_sonnei:   58
Shigella_dysenteriae:   40 

Cluster number 1: 145
Shigella_flexneri:   51
Shigella_boydii:   21
Shigella_sonnei:   35
Shigella_dysenteriae:   39 

Cluster number 2: 54
Shigella_flexneri:   22
Shigella_boydii:   12
Shigella_sonnei:   7
Shigella_dysenteriae:   13 

Cluster number 3: 113
Shigella_flexneri:   38
Shigella_boydii:   20
Shigella_sonnei:   35
Shigella_dysenteriae:   22 

Cluster number 4: 57
Shigella_flexneri:   24
Shigella_boydii:   12
Shigella_sonnei:   7
Shigella_dysenteriae:   14 

Cluster number 5: 132
Shigella_flexneri:   42
Shigella_boydii:   22
Shigella_sonnei:   35
Shigella_dysenteriae:   33 

Cluster number 6: 94
Shigella_flexneri:   54
Shigella_boydii:   21
Shigella_sonnei:   7
Shigella_dysenteriae:   12 

Cluster number  7: 168
Shigella_flexneri:   83
Shigella_boydii:   25
Shigella_sonnei:   35
Shigella_dysenteriae:   25 

Cluster number 8: 67
Shigella_flexneri:   27
Shigella_boydii:   14
Shigella_sonnei:   7
Shigella_dysenteriae:   19

Все типы лигаз есть у шигелл 
всех видов

Лигазы различаются по лейцин-убиквитин-лигазыбогатому 
домену, переносов между плазмидой и 
хромосомой не выявлено. 

Псевдогены ipaH представлены и на 
плазмидах, и на хромосомах.

на хромосоме
на плазмиде
-убиквитин-лигазы-убиквитин-лигазы-убиквитин-лигазы-убиквитин-лигазы псевдоген



Данные из TL Gall et al., Microbiology (убиквитин-лигазы)2005) 

Расположение сайта MxiE box в 
референсном штамме Shigella

Сайты 
транскрипционных 

факторов??

Консервативный фрагмент:  1...1184
организм = ’Shigella boydii CDC3083-94’

ген: 406 … >1184
/продукт = ’ubiquitin ligase’

Расстояние от 
сайта регулятора 
до старт-убиквитин-лигазыкодона

ATG

Ещё один 
белок?!

ipaH, зачем тебе консервативные 400 букв?

TATAATMxiE box



В апстримах ipaH, лежащих в трёх кладах дерева, 
обнаружились нкРНК

ipaHRBS
TATAATncRNA

0 -6-106
-126

-132
-142

Некодирующая 
РНК а) 
хромосомная б) 
плазмидная
в) выравнивание 
сиквенсов нкРНК

a)

б)

Сайты транскрипционного регулятора MxiE располагаются как 
на хромосоме, так и на плазмиде
нкРНК бывает в апстримах лигаз и в хромосомах, и в 
плазмидах
В геноме может быть несколько убиквитин лигаз, в апстримах 
которых лежит нкРНКв)
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Обработка блоков с 
помощью Ragout

Поиск блоков, содержащих 
лигазы

Анализ частоты встречаемости 
ближайших соседних блоков



Для хромосомных лигаз выявлены специфичные локусы 
встройки геномных островков.

фаговые гены
ipaH
гены E.coli

ipaH
другие блоки

ipaH
другие блоки

ipaH
другие блоки

block1 block2 IpaH block3 block4

block1 block3 IpaH block2 block5

Геном 1

Геном 2

-10kb

Считаем частоту: 2 2 3 2 1 1 2

block7 block3 IpaH block2 block5Геном 124

+10kb

...



Выводы
I. Хромосомные и плазмидные лигазы разные, мы не выявили 

достоверных случаев переноса.
II. Лигазы всех типов регулируются MxiE, как хромосомные, так и 

плазмидные
III. Только в одном кластере (убиквитин-лигазы)#3) мы не выявили ни одного псевдогена, 

возможно это свидетельствует о важности этого типа лигаз (может 
мы их не нашли?)

IV. В апстримах двух типов хромосомных лигаз мы нашли нкРНК, 
перекрывающую собой сайт транскрипционного фактора. В 
апстриме одного из плазмидных типов мы также нашли нкРНК, но 
более короткую (возможно нкРНК регулирует синтез ipaH?)

V. В окружении лигаз мы нашли много фаговых генов, но их сильное 
разнообразие не позволяет однозначно реконструировать геномный 
островок.

VI. Рядом с лигазами одно типа лежат одинаковые гены домашнего 
хозяйства E.coli, что свидетельствует о специфичности локусов 
встройки геномных островков.

to be continued...
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