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Т-бокс антитерминация является основным 
механизмом  регуляции генов, вовлеченных в 
метаболизм аминокислот, в Грам-
положительных бактериях. Используя набор 
известных Т-боксов, мы построили паттерн и 
осуществили поиск Т-боксов во всех 
доступных секвенированных бактериальных 
геномах. Анализ Т-боксов привел к новым 
функциональным аннотациям, в частности мы 
предсказали аминокислотную специфичность 
большого числа потенциальных 
транспортеров аминокислот, а также 
возможную функцию других генов, 
вовлеченных в метаболизм аминокислот. 
Затем, мы изучили эволюцию Т-боксов 
(нормальную эволюцию, дупликации, перенос Т-
боксов к другим генам, «экспансию»). 

 
1. Введение. 

 
Бактерии используют различные 

механизмы для регуляции экспрессии генов. В 
то время как наиболее общим регуляторным 
механизмом является регуляция транскрипции 
ДНК-связывающимися белками, имеются 
другие важные регуляторные механизмы, в 
частности, регуляция, осуществляемая 
альтернативными вторичными структурами 
мРНК в лидерной области генов: 
преждевременная терминация транскрипции и 
ингибирование инициации трансляции [1]. Т-
бокс антитерминация является основным 
механизмом  регуляции генов, вовлеченных в 
метаболизм аминокислот, в Грам-
положительных бактериях. Т-бокс сайты 
включают в себя как элементы консервативной 
последовательности (набор боксов), так и 

вторичную структуру мРНК [2]. Используя 
набор известных Т-боксов, мы построили 
паттерн и использовали его для поиска Т-
боксов во всех доступных секвенированных 
бактериальных геномах. 
 
2. Результаты. 
 
При помощи разработанной ранее программы 
RNA-pattern [3] мы нашли более 800 Т-боксов 
в 90 бактериальных геномах. 
Филогенетический анализ показал, что T-бокс 
антитерминация распространена в Грам-
положительных бактериях (главным образом, в 
Фирмикутах), а также в Актинобактериях.  
Кроме того, Т-боксы были найдены в 
некоторых Грам-отрицательных бактериях (δ-
протеобактерии) и в некоторых других группах 
(Deinococcales/Thermales, Chloroflexi, 
Dictyoglomi). Большинство генов, 
регулируемых Т-боксами, составляют 
аминоацил-тРНК синтетазы.  Две другие 
группы генов включают в себя гены 
биосинтеза аминокислот, аминокислотные 
транспортеры а также гены с неизвестной 
функцией. Анализ Т-бокс сайтов привел к 
новым функциональным аннотациям. Мы 
предсказали аминокислотную специфичность 
большого числа потенциальных транспортеров 
аминокислот, а также возможную функцию 
других генов, вовлеченных в метаболизм 
аминокислот. 
Затем мы изучили эволюцию Т-боксов. Анализ 
филогенетических деревьев, построенных по 
Т-боксам, показал, что кроме нормальной 
эволюции Т-боксов (вместе с регулируемыми 
генами), Т-боксы могут дуплицироваться, 
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перемещаться к другим генам и менять свою 
специфичность. Мы наблюдали несколько 
случаев недавней «экспансии» Т-боксов, 
следующей за потерей существовавшего перед 
этим регуляторного механизма, в частности, в 
аргининовом регулоне в Clostridium difficile и в 
метиониновом регулоне в Лактобациллах. 
Кроме того, мы описали новый структурных 
класс Т-боксов, включающий в себя 
дуплицированные элементы мРНК 
(терминатор-антитерминатор). 
 
[1] M.S. Gelfand. “acterial cis-Regulatory RNA 
Structures” Molecular Biology, 2006, 40(4): pp. 
541-550. 
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