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Аэробные грамотрицательные бактерии Acinetobacter baumannii являются одним из наиболее важных клини�
ческих патогенов – возбудителей внутрибольничных инфекций во всем мире. Бактериальную клетку A. bau/
mannii окружает капсула, которая cостоит из толстого вязкого слоя структурно вариабельного капсульного
полисахарида (КПС). Капсула защищает бактерии от неблагоприятных условий окружающей среды и био�
логических систем, включая механизмы иммунной защиты хозяина и бактериофаги. Многие фаги A. bau/
mannii имеют структурные деполимеразы (хвостовые шипы), которые специфически распознают и фермен�
тативно расщепляют бактериальные КПС. В данной работе мы изучили специфическое взаимодействие
белков хвостовых шипов четырех литических бактериофагов с КПС A. baumannii. Деполимеразы трех бак�
териофагов Fri1, AS12 и BS46 идентифицированы как специфические гликозидазы, которые расщепляют
КПС A. baumannii 28, 1432 и B05 соответственно, по гидролитическому механизму. Деполимераза gp54 бак�
териофага AP22 охарактеризована как полисахарид�лиаза, расщепляющая КПС A. baumannii 1053 по меха�
низму β�элиминирования в остатках гексуроновой кислоты (ManNAcA).
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суроновая кислота, деполимераза, гликозидаза, полисахарид�лиаза, рецептор�связывающий белок, ЯМР�
спектроскопия.
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ВВЕДЕНИЕ

Инфицирование бактерий специфическими
бактериофагами инициируется распознаванием
и прикреплением фаговых частиц к поверхнос�

ти клеток�хозяев. Эта функция выполняется ре�
цептор�связывающими белками. Обычно фаги
несут множество вариантов таких белков, кото�
рые образуют хвостовые фибриллы или хвосто�
вые шипы. Оба типа представляют собой боль�

П р и н я т ы е  с о к р а щ е н и я : КПС – капсульный полисахарид; ЯМР – ядерный магнитный резонанс; FucNAc – 2�аце�
тамидо�2�дезоксифукоза; GalNAcA – 2�ацетамидо�2�дезоксигалактуроновая кислота; HR ESI MS – масс�спектрометрия
высокого разрешения с ионизацией электрораспылением; Hb – 3�гидроксибутаноил; HMBC – гетероядерная многосвя�
зевая корреляция; KL – K локус; Leg – 5,7�диамино�3,5,7,9�тетрадезокси�D�глицеро�D�галакто�нон�2�улозоновая (легио�
наминовая) кислота; ManNAcA – 2�ацетамидо�2�дезоксиманнуроновая кислота; QuiNAc4NAc – 2,4�диацетамидо�2,4,6�
тридезоксиглюкоза (2,4�диацетамидо�2,4�дидезоксихиновоза); ROESY – спектроскопия ядерного эффекта Оверхаузера
во вращающейся системе координат; TOCSY – полная корреляционная спектроскопия.

* Приложение к статье на английском языке опубликовано на сайте журнала «Biochemistry» (Moscow) и на сайте изда�
тельства Springer (https://link.springer.com/journal/10541), том 85, вып. 5, 2020.
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шие трехмерные белки, которые присоединены
к базальной пластине фага своими N�концами,
тогда как удаленнные С�концы взаимодейству�
ют с окружающей средой и отвечают за распоз�
навание и связывание с рецептором. Они спе�
цифически распознают рецепторы, экспониро�
ванные на бактериальной оболочке, которые
необходимы для инфицирования клетки бакте�
риофагом. Это экзополисахариды, в том числе
капсульные полисахариды (КПС), и белки на�
ружной мембраны. В отличие от хвостовых
фибрилл, хвостовые шипы обладают фермента�
тивной активностью и способны не только свя�
зывать, но и деполимеризовать защитный по�
лисахаридный слой на поверхности бактерий.
Это обеспечивает доступ к вторичным фаговым
рецепторам на внешней мембране, так что они
могут быть распознаны другими фаговыми бел�
ками.

Одним из факторов вирулентности Acineto/
bacter baumannii является защитный слой КПС,
который способствует патогенезу и исключи�
тельной способности выживания бактерии [1,
2]. Значительное структурное разнообразие
КПС обусловлено вариабильностью генетичес�
кого локуса, ответственного за биосинтез капсу�
лы (К�локус, KL) [3–5]. К настоящему времени
у штаммов A. baumannii выявлено более 128 ти�
пов капсульных локусов (KL�типов), и их число
постоянно увеличивается [5]. Установлены
структуры КПС более 30 KL�типов A. baumannii
(см. Базу данных структур бактериальных угле�
водов на сайте http://csdb.glycoscience.ru/bacteri�
al). КПС является первичным рецептором для
большого числа бактериофагов A. baumannii,
имеющих хвостовые шипы [6].

Для определения специфичности взаимо�
действия белков хвостовых шипов с КПС мы
изучили расщепление КПС A. baumannii депо�
лимеразами бактериофагов. Были выбраны де�
полимеразы четырех литических бактериофа�
гов AP22 [7], Fri1 и AS12 [6] и BS46 [8], которые
специфичны к штаммам A. baumannii 1053 (K91)
[9], 28 (K19) [10], 1432 (K27) [11] и AC54 (K9)
[12, 13] соответственно, структуры КПС кото�
рых установлены ранее. Эти штаммы распрост�
ранены среди клинических изолятов в России,
а штаммы, имеющие КПС типа K9, остаются
среди наиболее широко распространенных и
опасных в клинической практике. Продукты
расщепления бактериальных КПС выделяли с
помощью гель�проникающей хроматографии и
анализировали с помощью масс�спектромет�
рии высокого разрешения с ионизацией элект�
рораспылением (HR ESI MS) и ЯМР�спектрос�
копии, которые позволили идентифицировать
место расщепления в КПС и определить меха�

низм деполимеризации (гидролиз или β�эли�
минирование).

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Бактериальные штаммы. В качестве источни�
ков КПС использованы штаммы A. baumannii
1053, 28, 1432, AC54 и B05. Штаммы 1053, B05 и
1432 получены из «ГКПМ�Оболенск» (инвен�
тарные номера B�7129, B�7705 и B�7134 соответ�
ственно). Штамм 28 был выделен в 2002 году в
Санкт�Петербурге, Россия [8]. Штамм AC54
был предоставлен Ryland F. Young (Texas Univer�
sity A AND M, College Station, Техаs, США).

Белки. Клонирование, экспрессию деполи�
меразы BS46 и очистку рекомбинантного белка
проводили следующим образом. Фрагмент ге�
нома фага BS46, содержащий делеционный му�
тант гена 47, кодирующего деполимеразу, в ко�
торой отсутствует N�концевой домен белка,
амплифицировали с помощью ПЦР, используя
праймеры BS46_gp47�for: 5′�ataGGATCCagtgcat�
caggtgctcacc�3′ и BS46_gp47�rev: 5′�ataCTCGAG�
tttgatatgatatg�3′, а затем клонировали в экспрес�
сионный вектор pTSL (GenBank KU314761)
[14]. Вектор трансформировали в химически
компетентные клетки Escherichia coli B834 (DE3).
Белок экспрессировали в среде LB с добавлени�
ем 200 мкг/мл ампициллина. Трансформирован�
ные клетки выращивали на среде LB при 37 °С до
поглощения 0,6 при 600 нм. Среду охлаждали до
18 °С и индуцировали экспрессию белка добав�
лением изопропил�1�тио�β�D�галактопиранози�
да до конечной концентрации 0,5–1,0 мМ. Пос�
ле дальнейшей инкубации 16 ч при 18 °С клетки
осаждали центрифугированием («Beckman»,
США) при 10 000 g в течение 15 мин при 4 °С.
Клеточные осадки ресуспендировали в 1/50 от
первоначального объема клеток в буфере А
(20 мМ Tris�HCl, рН 8,0, 300 мМ NaCl), замора�
живали, оттаивали и затем лизировали ультраз�
вуком («Branson Ultrasonic» США). Клеточные
остатки осаждали центрифугированием при
15 000 g в течение 20 мин при 4 °С. Белок извле�
кали металло�хелатной хроматографией на заря�
женной Ni2+ колонке (5 мл) GE HisTrap («GE
Healthcare Life Sciences», США), предварительно
уравновешенной буфером А. Белок элюировали
линейным градиентом 50–200 мМ имидазола в
буфере А. Фракции, содержащие целевой белок,
собирали и объединяли. Белок�лидер SlyD от�
щепляли TEV�протеазой при соотношении про�
теаза/продукт гена 47 = 1/100 (w/w) 16 ч при
20 °C. Реакционную смесь одновременно диали�
зовали против буфера, содержащего 10 мМ Tris�
HCl pH 8,0 и 1,0 мМ 2�меркаптоэтанола.
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Расщепленный белок отделяли фильтровани�
ем и очищали ионообменной хроматографией,
используя колонку MonoQ 10/100 GL («GE
Healthcare», США) и градиент NaCl 0–650 мМ в
20 мМ Tris�HCl, рН 8,0. Фракции, содержащие
белок, объединяли и концентрировали до объема
∼5 мл с использованием ультрафильтрационных
устройств Sartorius с порогом отсечения по моле�
кулярной массе 50 000 Да («Sartorius AG», Герма�
ния).

Препараты деполимераз AP22, Fri1 и AS12
(концентрация 1 мг/мл) получены в лаборато�
рии Леймана (Sealy Center for Structural Biology
and Molecular Biophysics, University of Texas
Medical Branch, Galveston, Texas, CША).

Спектроскопия ЯМР. Образцы лиофилизова�
ли из 99,9% D2O для замещения протонов дейте�
рием. ЯМР�спектры снимали для растворов в
99,95% D2O на спектрометре Bruker Avance II
(«Bruker», Германия) 600 МГц при 20 °C. В качест�
ве внутреннего стандарта для калибровки ис�
пользовали натрий�3�триметилсилилпропаноат�
2,2,3,3�d4 (δH 0, δC −1,6). Одномерную спектро�
скопию 1H и 13C ЯМР и двумерную 1H�1H�корре�
ляционную спектроскопию (COSY), полную
1H�1H�корреляционную спектроскопию (TOCSY),
1H�1H�спектроскопию ядерного эффекта Овер�
хаузера во вращающейся системе координат
(ROESY), гетероядерную одноквантовую 1H�13C
корреляционную спектроскопию (HSQC) и гете�
роядерную многосвязевую 1H�13C корреляцион�
ную спектроскопию (HMBC) проводили с ис�
пользованием стандартного программного обес�
печения («Bruker», Германия). Отнесение хими�
ческих сдвигов 1H и 13C ЯМР проводили с по�
мощью двумерных спектров ЯМР. Для сбора и
обработки данных ЯМР использовали программу
Bruker TopSpin 2.1 («Bruker», Германия). Время
спиновой стабилизации MLEV�17 и время сме�
шивания в экспериментах TOCSY и ROESY со�
ставляло 60 и 200 мс соответственно. Для опти�
мизации экспериментов 1H,13C HMBC использо�
вали задержку 60 мс, соответствующую констан�
те спин�спинового взаимодействия JH,C 8 Гц.

Масс>спектрометрия. Масс�спектрометрию
высокого разрешения с ионизацией электрорас�
пылением (HR ESI MS) с регистрацией отрица�
тельных ионов [15] проводили на приборе
micrOTOF II («Bruker», Германия). Образцы
олигосахаридов (∼50 нг/литр) растворяли в сме�
си вода�ацетонитрил 1 : 1 (v/v) и вводили шпри�
цем со скоростью потока 3 мкл/мин. Напряже�
ние на входе 3200 В, температура интерфейса −
180 °С, газ�осушитель – азот, диапазон регист�
рируемых масс m/z 50−3500. Для внутренней ка�
либровки использовали калибровочный раствор
ESI («Agilent Technologies», США).

Гель>проникающая хроматография. Гель�про�
никающую хроматографию образцов КПС про�
водили на колонке XK 26/70 (700 × 26 мм, слой
геля 560 мм) («GE Healthcare», Германия) с ге�
лем Sephadex G�50 Superfine («Amersham PLC,
GE Healthcare», Германия) в 0,05 М пиридиний�
ацетатном буфере pH 4,5. Продукты расщепле�
ния КПС фракционировали, используя колонку
XK 16/100 (1000 × 16 мм, слой геля 800 мм) («GE
Healthcare», Германия), заполненную гелем
Fractogel TSK HW�40 (S) («Tosoh Corporation»,
Япония) в 1% уксусной кислоте. В обоих случа�
ях скорость потока составляла 0,5 мл/мин. Элю�
ирование контролировали с помощью диффе�
ренциального рефрактометра («Knauer», Герма�
ния). Соответствующие фракции объединяли и
лиофилизовали.

Выделение и очистка КПС. Капсульные по�
лисахариды A. baumannii 1053, 28, 4190, АС54, и
B05 выделяли экстракцией бактериальных кле�
ток 90%�ным водным раствором фенола в тече�
ние 30 мин при 65–68 °C [16]. Экстракт охлажда�
ли и диализовали против водопроводной воды
без разделения слоев. Нерастворимые компо�
ненты удаляли центрифугированием (12 000 g,
20 мин). Для дополнительной очистки [9] образ�
цы КПС обрабатывали 50%�ным водным раст�
вором ТХУ при 4 °С, осадок отделяли центрифу�
гированием («Eppendorf», Австрия), суперна�
тант диализовали против дистиллированной во�
ды и лиофилизовали. Для расщепления сопут�
ствующего липополисахарида с короткой цепью
препараты КПС нагревали с 2%�ной уксусной
кислотой (100 °C, 3 ч) и КПС выделяли из супер�
натанта с помощью гель�проникающей хрома�
тографии на геле Sephadex G�50 Superfine
(«Amersham PLC, GE Healthcare», Германия).

Расщепление КПС. Очищенный образец
КПС растворяли в 20 мМ буфере Tris�HCl pH 7,5
и добавляли к раствору соответствующий белок
при соотношении белок/КПС = 1/100 (w/w). Ре�
акционную смесь выдерживали 16 ч при 37 °С,
продукты выделяли гель�проникающей хрома�
тографией на геле Fractogel TSK HW�40 (S). На�
ряду с олигосахаридными продуктами в каждом
случае было получено небольшое количество
нерасщепленного КПС. Для облегчения иден�
тификации олигосахаридных продуктов КПС из
штамма 28 перед расщеплением O�дезацетили�
ровали, как описано ранее [10].

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

Структуры КПС исследованных штаммов
A. baumannii показаны на рис. 1–4. Структуры
КПС штаммов 1053 [7], 28 [8] и 1432 [9] установ�
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лены нами ранее. Строение КПС AC54 и B05
оказалось идентичным известным структурам
КПС A. baumannii штаммов 34 [10] и MDR_TJ
[11].

КПС расщепляли соответствующими депо�
лимеразами бактериофагов, продукты фракцио�
нировали с помощью гель�проникающей хро�
матографии, и полученные фракции олигосаха�
ридов (рис. 1–4) исследовали методом HR ESI
MS с регистрацией отрицательных ионов (табл.
S1 и S2 в Приложении) и спектроскопии ЯМР,
включая двумерные эксперименты 1H�1H COSY,
1H�1H TOCSY, 1H�1H ROESY, 1H�13C HSQC и 1H�
13C HMBC (химические сдвиги 1H и 13C ЯМР
приведены в табл. S3–S6 в Приложении).

Масс�спектры HR ESI позволили опреде�
лить размер полученных олигосахаридов и по�
казали, что все они являются мономерами

и/или олигомерами повторяющихся звеньев
КПС. Моносахарид, находящийся на восста�
навливающем конце каждого олигосахарида,
был идентифицирован благодаря появлению в
спектрах 1Н и 13С ЯМР сигналов его α� и β�ано�
меров. Эти данные позволили определить гли�
козидную связь, которая была расщеплена де�
полимеразой. Конфигурации других гликозид�
ных связей, положения замещения и последова�
тельности моносахаридов в олигосахаридах бы�
ли установлены с учетом опубликованных дан�
ных соответствующих КПС и были подтвержде�
ны независимо путем анализа двумерных спект�
ров ЯМР, как описано ранее [9–11].

Из КПС A. baumannii 1053 расщеплением де�
полимеразой gp54 фага АР22 были получены два
олигосахарида 1 и 2. Основной продукт расщеп�
ления трисахарид 1 состоял из остатков 2�ацета�
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Рис. 1. а – Расщепление КПС A. baumannii 1053 [9] деполимеразой gp54 фага AP22 с образованием олигосахаридов 1 и 2.
ΔHexNAcA обозначает 2�ацетамидо�2,4�дидезокси�L�эритро�гекс�4�енуроновую кислоту. Место расщепления КПС по�
казано стрелкой. б – Структура и спектр 13С ЯМР трисахарида 1
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мидо�2�дезокси�D�фукозы (D�FucNAc), 2�аце�
тамидо�2�дезокси�D�маннуроновой кислоты
(D�ManNAcA) на восстанавливающем конце и
4,5�ненасыщенной 2�ацетамидо�2�дезокси�D�
гексуроновой кислоты (ΔHexNAcA) на невос�
станавливающем конце (рис. 1). Последний мо�
носахарид был идентифицирован по: 1) слабо�
польному положению сигналов C4 и C5 в спект�
ре ЯМР 13C при δС 108,9 и 145,6 соответственно
(рис. 1, б; табл. S3 в Приложении), 2) отсут�
ствию протона H5 и 3) корреляциям H1/C5,
H4/C5 и H4/C6 в спектре 1H�13C HMBC при
δH/δС 5,39/145,6, 6,05/145,6 и 6,05/170,4 соответ�
ственно.

Структура олигосахарида 1 была подтверж�
дена масс�спектром HR ESI в котором присут�
ствовал пик иона [M�H]− при m/z 620.1951 (рас�
четное значение m/z 620.1945). Аналогичные
ЯМР�спектроскопическое (табл. S3 в Приложе�
нии) и масс�спектрометрическое (данные не
приведены) исследования показали, что олиго�
сахарид 2 представлял собой гексасахарид, сос�
тоящий из трисахарида, соответствующего ин�
тактному повторяющемуся звену КПС и рас�
положенного между остатками ManNAcA
и FucNAc трисахарида 1, как показано на
рис. 1, а.

Таким образом, олигосахариды 1 и 2 образо�
вались из КПС путем специфического расщеп�
ления β1→4�гликозидной связи между двумя
остатками ManNAcA в повторяющемся звене
КПС.

Расщепление КПС A. baumannii 28 деполиме�
разой gp49 фага Fri1 привело к двум олигосаха�
ридным фракциям I и II, представляющим собой
олигомеры повторяющегося звена КПС, содер�
жащего по одному остатку 2�ацетамидо�2�дезок�
си�D�галактозы (D�GalNAc), 2�ацетамидо�2�де�
зокси�D�галактуроновой кислоты (D�GalNAcA)

и 2,4�диацетамидо�2,4,6�тридезокси�D�глюкозы
(D�QuiNAc4NAc). Данные масс�спектра HR ESI
(табл. S1 в Приложении) показали, что фракция II
представляет собой смесь гексасахарида 3, но�
насахарида 4 и додекасахарида 5 в примерном
соотношении 1 : 3 : 1 (рис. 2), соответствующих
димеру, тримеру (главный продукт) и тетрамеру,
повторяющегося звена КПС соответственно.
Фракция I включала олигомеры 4–7 от тримера
до гексамера повторяющегося звена в пример�
ном соотношении 1,2 : 5,0 : 1,4 : 1 (рис. 2), из ко�
торых тетрамер 5 являлся основным продуктом.
На восстанавливающем конце всех олигосаха�
ридов находился остаток QuiNAc4NAc (табл. S4
в Приложении).

Следовательно, деполимераза gp49 фага Fri1
расщепляет КПС A. baumannii 28 по β1→4�гли�
козидной связи между остатками QuiNAc4NAc
и GalNAcA соседних повторяющихся звеньев.

При расщеплении КПС A. baumannii 1432 де�
полимеразой gp42 фага AS12 образовались сме�
си пентасахаридов 8a,b и декасахаридов 9a>c
(рис. 3), которые соответствовали мономерам и
димерам повторяющихся звеньев КПС соответ�
ственно. Олигосахариды 8a,b включали два ос�
татка D�Gal и по одному остатку D�GlcNAc,
D�GalNAc и производного 5,7�диамино�3,5,7,9�
тетрадезокси�D�глицеро�D�галакто�нон�2�уло�
зоновой (легионаминовой) кислоты. В соответ�
ствии с вариацией заместителя при N�7 легиона�
миновой кислоте в КПС [10] основной продукт
расщепления 8a и второй продукт 8b содержали
5�N�ацетил�7�N�[(R)�3�гидроксибутаноил]легио�
наминовую кислоту (Leg5Ac7Hb) или 5,7�ди�N�
ацетиллегионаминовую кислоту (Leg5Ac7Ac),
соответственно (табл. S5 в Приложении). Про�
дукты 9a>c включали два остатка Leg5Ac7Hb, по
одному остатку Leg5Ac7Hb и Leg5Ac7Ac или два
остатка Leg5Ac7Ac соответственно. На восста�
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Рис. 2. Структуры КПС A. baumannii 28 [10] и олигосахаридов 3–7, полученных в результате расщепления O�дезацетили�
рованного КПС деполимеразой gp49 фага FriI. Место расщепления КПС указано стрелкой
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навливающем конце как 8, так и 9 находился ос�
таток GalNAc.

Следовательно, деполимераза gp42 фага
AS12 расщепляет КПС A. baumannii 1432 по
β1→4�гликозидной связи между остатками
GalNAc и Gal соседних повторяющихся звеньев.

Расщепление КПС A. baumannii AC54 депо�
лимеразой gp47 фага BS54 привело не к олигоса�
харидам, а к полисахариду, поэтому для расщеп�
ления был использован КПС штамма A. bauman/
nii B05 (хозяин фага AM24 [17]), который отно�
сится к тому же типу K9, что и штамм AC54. В
результате были получены два олигосахарида 10
и 11 (рис. 4). Основной продукт – октасахарид
10 – соответствовал димеру повторяющегося
звена КПС. Он состоял из четырех остатков
L�FucNAc, двух остатков D�GalNAcA и двух ос�
татков D�GlcNAc, один из которых находился на
восстанавливающем конце (табл. S6 в Приложе�
нии). Структура 10 подтверждалась масс�спект�
ром HR ESI, в котором присутствовал пик иона
[M�H]2– при m/z 802.3092 (рассчитанное значе�
ние m/z 802.3049). Второй олигосахарид 11 был
идентифицирован как додекасахарид, соответ�
ствующий тримеру повторяющегося звена КПС.

Следовательно, деполимераза gp47фага BS54
расщепляет КПС A. baumannii B05 по β1→3�гли�
козидной связи между остатками GlcNAc и
GalNAcA соседних повторяющихся звеньев.

Понимание химизма специфического взаи�
модействия фаговых деполимераз с КПС бакте�
рий важно с точки зрения как биологии и гене�
тики бактериофагов, так и возможного приме�
нения этих ферментов в биотехнологии. Пока�
зано, что препараты рекомбинантных деполи�
мераз могут использоваться как терапевтичес�
кие агенты [18, 19]. Поскольку число типов
КПС, определяющих высокую вариабельность
инфекционных штаммов A. baumannii, велико,
желательно иметь наготове большой набор де�
полимераз с известной специфичностью. Одна�
ко, хотя специфичность ряда фаговых фермен�
тов охарактеризована генетически [20], хими�
ческий механизм действия установлен только
для одной КПС�деполимеразы [21].

В настоящей работе мы впервые выяснили
механизм и охарактеризовали продукты рас�
щепления четырех разнообразных по структуре
КПС A. baumannii фаговыми деполимеразами.
Одна из них, деполимераза gp54 фага AP22, яв�
ляется полисахарид�лиазой, расщепляющей
КПС A. baumannii 1053 по механизму β�элими�
нирования в одном из остатков ManNAcA. Три
другие деполимеразы, gp49 фага Fri1, gp42 фага
AS12 и gp47 фага BS46 – специфические глико�
зидазы, которые расщепляют КПС A. baumannii
28, 1432 и B05 соответственно, по гидролити�
ческому механизму. Образующиеся при рас�
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Рис. 3. Структуры КПС A. baumannii 1432 [11] и олигосахаридов 8 и 9, полученных в результате расщепления КПС депо�
лимеразой gp42 фага AS12. R и R′ обозначают ацетил или (R)�3�гидроксибутаноил. Место расщепления КПС указано
стрелкой
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щеплении олигосахаридные фрагменты КПС
могут быть использованы в качестве компонен�
тов кандидатных конъюгатных вакцин против
инфекций, вызванных A. baumannii. Получен�
ные данные являются биохимической основой
применения литических бактериофагов и
КПС�деполимераз хвостовых шипов, кодируе�
мых в фаговых геномах, для контроля распрост�
ранения антибиотикоустойчивых штаммов
A. baumannii.

Финансирование. Выделение, анализ моно�
сахаридного состава и определение структуры
продуктов расщепления КПС поддержаны Рос�

сийским научным фондом (грант № 19�14�
00273). Клонирование, экспрессия и очистка
рекомбинантной деполимеразы BS46 поддержа�
ны Российским научным фондом (грант № 18�
15�00403). Выращивание бактериальных клеток
A. baumannii 1053, 1432 и B05 поддержано гран�
том Министерства науки и высшего образова�
ния Российской Федерации (Соглашение
№ 075�15�2019�1671 от 31 октября 2019 года).

Конфликт интересов. Авторы заявляют об от�
сутствии конфликта интересов.

Соблюдение этических норм. Настоящая
статья не содержит описания каких�либо иссле�
дований с использованием людей и животных в
качестве объектов изучения.
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Рис. 4. Структуры КПС A. baumannii B05 [12, 13] и олигосахаридов 10 и 11, полученных в результате расщепления КПС де�
полимеразой gp47 фага BS46. Место расщепления КПС указано стрелкой
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Aerobic gram�negative bacterium Acinetobacter baumannii has recently become one of the most relevant pathogens
associated with hospital�acquired infections worldwide. A. baumannii produces a capsule around the cell, which re�
presents a thick viscous layer of structurally variable capsular polysaccharide (CPS). The capsule protects the bacte�
ria against unfavorable environmental factors and biological systems, including bacteriophages and host immune sys�
tem. Many A. baumannii phages have structural depolymerases (tailspikes) that specifically recognize and digest bac�
terial CPS. In this work, we studied the interaction of tailspike proteins of four lytic depolymerase�carrying phages with
A. baumannii CPS. Depolymerases of three bacteriophages (Fri1, AS12, and BS46) were identified as specific gly�
cosidases that cleave the CPS of A. baumannii strains 28, 1432, and B05, respectively, by the hydrolytic mechanism.
The gp54 depolymerase from bacteriophage AP22 was characterized as a polysaccharide lyase that cleaves the CPS of
A. baumannii strain 1053 by β�elimination at hexuronic acid (ManNAcA) residues.

Keywords: Acinetobacter baumannii, bacteriophage, tailspike, capsular polysaccharide, hexuronic acid, depolymerase,
glycosidase, polysaccharide lyase, receptor binding protein, NMR spectroscopy


