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НОВІТНІ ДАНІ ЩОДО ГЕНОМУ БАКТЕРІЙ РОДУ STREPTOMYCES 

 

Представники роду Streptomyces є ґрунтовими грампозитивними бактеріями, 

які на відміну від більшості прокаріотів в своєму життєвому циклі проходять 

кілька стадій диференціювання. Типовий життєвий цикл стрептоміцетів на 

твердому субстраті починається з проростання спори, що дає початок 

полігеномному субстратному міцелію, на якому потім формується повітряний 

міцелій, що перетворюється в кінці циклу розвитку в ланцюжки спор. 

В глибинних культурах споруляції зазвичай не відбувається. У цьому випадку 

після закінчення вегетативного росту культура зберігає біосинтетичну активність 

і здатна продукувати велику кількість вторинних метаболітів або здійснювати 

біоконверсію специфічних сполук [9]. Життєвий цикл Streptomyces схожий на 

цикл багатьох грибів, що складається з нитчастого міцелію і утворення 

повітряних гіф і спор.  
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Представники роду Streptomyces вважалися проміжною ланкою між 

бактеріями і грибами аж до 1950-х років [4; 6]. Ця група бактерій володіє 

унікальними характеристиками геному, оскільки мають високий вміст GC-пар в 

ДНК (близько 72%) і велику лінійну хромосому (6-12 МБ), що закінчується 

інвертованими повторами [5]. Також у хромосомі виражена центральна область, 

що оточена варіативними плечами [3]. Області, розташовані між консервативними 

та мінливими регіонами, демонструють поступову втрату синхронізації, що 

виникає через накопичення генетичних змін в ДНК через інсерції та делеції [1; 3].  

Одним з дуже інтригуючих явищ, яке було відомо десятиліттями, є висока 

генетична нестабільність цього роду. Таким чином, під час культивування серед 

нащадків одного виду Streptomyces виділяють від 0,1 до 1% спонтанних мутантів, 

дефектних за морфологічною та фізіологічною диференціацією, включаючи 

вторинні метаболічні шляхи [7]. Ця фенотипова нестійкість корелює з 

утворенням великих делецій, що впливають на хромосомні плечі. Ці мутації 

пов'язані з хромосомною циркуляцією, обміном хромосомних плечей і злиттям 

хромосомних кінцівок.  

Збільшення числа копій ДНК також було пов'язано з утворенням делецій. 

Крім того, відомо, що у таких перебудовах хромосом беруть участь гомологічна 

рекомбінація (HR) і незаконна рекомбінація (IR). Ці рекомбінації можуть також 

приводити в дію обмін плазмідами / хромосомами, що призводить до утворення 

гібридних хромосом. Як в інших прокаріотів, HR ефективна і у Streptomyces. 

Вона, очевидно, сприяє стабільності геному як механізм «ремонту без помилок» 

(репарації) [3]. З іншого боку, HR може іноді приводити до зміни основної 

структурної частини хромосоми, коли вона відбувається між ектопічними 

гомологічними копіями [3; 8].  

Зв’язування негомологічних кінців (Non Homologous End Joining - NHEJ), як 

один з механізмів IR, не потребує інтактного шаблону для початку репарації 

розривів дволанцюгової ДНК (Double-Strand Break - DSB) і може безпосередньо 

лігувати зламані кінці хромосоми. Цей механізм відновлення може призводити 

до основних перебудов хромосом і може бути потенційно мутагенним у сайті 

рекомбінації [2]. Шлях NHEJ довго вважали відмінною рисою еукаріотів та 

припускали, що ремонт розривів дволанцюгової ДНК у прокаріотів повністю 

залежить від HR. Однак ранні дослідження в галузі біоінформатики дозволили 

ідентифікувати у кількох філогенетично віддалених бактеріальних геномах 

ортологи – гени білків Ku, що є головними учасниками NHEJ. Шлях NHEJ 

вперше був розшифрований на моделях бактерій, таких як B. subtilis і 

M. tuberculosis, а нещодавно було показано, що Streptomyces володіє великим 

набором NHEJ-подібних генів, причому деякі з них зберігаються між видами і 

штамами. Участь усіх NHEJ-подібних генів, в тому числі з варіативним набором, 

у репарації пошкодженої ДНК у Streptomyces свідчить про те, що у цих 

організмів присутній більш складний шлях відновлення ДНК, ніж у 

Mycobacterium та Bacillus [3]. 

Лінійна хромосома Streptomyces має особливу генетичну організацію і має 

центральну консервативну область, що оточена варіативними хромосомними 

плечами. Різноманітність термінальних ділянок хромосоми співвідноситься з 
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високою пластичністю ДНК, включаючи виникнення великих делецій, 

пов'язаних з циркуляцією та хромосомним рухом обміну. Ці спостереження 

спонукали вчених з університету Лотарингії та Агрономічного інституту 

національних досліджень оцінити роль відновлення подвійних розривів в ДНК 

(DSB) стосовно пластичності хромосом. Для цього під дією мегануклеази I-SceI 

подвійні розриви були індуковані по всій хромосомі. Репарація DSB в 

центральному районі хромосоми була мутагенною на місці лігування, але 

зберігала цілісність усієї генної структури. І навпаки, репарація DSB в 

хромосомних плечах в основному була пов’язана з їх втратою і великими 

делеціями поза ділянками розщеплення. У той час як гомологічна рекомбінація 

між копіями ДНК складає більшу частину хромосомних рятувальних подій, 

негомологічна рекомбінація, а саме NHEJ, бере участь у відновленні ДНК з 

появою мутацій, що викликає великі перебудови у геномі. Крім того, NHEJ 

відновлення ДНК може бути пов’язане з інтеграцією генетичного матеріалу у 

ділянку зцілення. За результатами досліду було висунуто припущення, що 

репарація DSB регулює пластичність та еволюцію геномів у Streptomyces [3]. 
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