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РЕПРЕССОРНУЮ АКТИВНОСТЬ ГИСТОНОПОДОБНОГО БЕЛКА H-NS
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ДНК-мимикрирующие антирестрикционные белки ArdA специфически ингибируют рестрикцион-
ную и модификационную активности систем рестрикции–модификации типа I. В пространствен-
ной структуре мономера ArdA фиксируются три домена: N-домен, центральный домен и С-домен.
Анализ аминокислотных последовательностей большой группы белков ArdA, кодируемых хромо-
сомными генами грамположительных и грамотрицательных бактерий, а также генами, локализо-
ванными в конъюгативных плазмидах и транспозонах, выявил в N-домене консервативный мотив
из 20 аминокислотных остатков. Показано, что N-домены белков ArdA бактерий Arthrobacter sp.,
Bifidobacterium longum и Pseudomonas plecoglossicida ингибируют репрессорную активность глобаль-
ного регулятора – белка H-NS, в клетках Escherichia coli. Наличие в структуре ArdA N-домена как
ингибитора H-NS дает возможность мобильным элементам (конъюгативным плазмидам и транспо-
зонам) не только преодолевать в процессе горизонтального переноса генов межклеточные рестрик-
ционнные барьеры, но и быстрее адаптироваться к условиям нового генома бактерии-реципиента.
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Белки семейства ArdA эффективно ингибиру-
ют рестрикционную и модификационную актив-
ности ферментов рестрикции–модификации ти-
па I, что позволяет мобильным элементам –
конъюгативным плазмидам и транспозонам, пре-
одолевать межклеточные рестрикционные барье-
ры [1–4]. По данным рентгеноструктурного ана-
лиза в пространственной структуре белка-моно-
мера ArdA (ORF18 Tn916) (165 а.к.) выделяются
три домена: 1) N-домен размером (3–61 а.к.),
2) центральный домен (62–103 а.к.) и 3) С-конце-
вой домен (104–165 а.к.) [5]. В настоящей работе
рассмотрены центральный и С-концевой домены,
объединенные в единый домен, далее С-домен,
так как по своей структуре он подобен B-форме
дцДНК (ДНК-мимикрия) и содержит консерва-
тивный участок размером 14 а.к., так называемый
антирестрикционный мотив [6], определяющий
контакт между мономерами [5]. Пространствен-
ная структура N-домена значительно отличается
от структуры С-домена: он содержит β-структуру
из трех расположенных антипараллельно отрез-
ков и одной короткой α-спирали, связанных пет-

лей из 10 и более остатков [5]. Расположение
структурных элементов в N-домене сходно с их
расположением в B-домене биотинкарбоксилазы
[7]. Ранее было показано, что высокий уровень
антирестрикционной активности, примерно рав-
ный активности цельного ArdA, в белке ArdA
ColIb-P9 (166 а.к.) проявляет С-концевой фраг-
мент, состоящий из 76 а.к. (90–166). [2, 8]. О роли
N-домена в функционировании белков ArdA в
настоящее время ничего не известно. Естествен-
но предположить, что N-домен помогает решать
белку ArdA (помимо ингибирования систем ре-
стрикции–модификации типа I) другие, возмож-
но, не менее важные, задачи, возникающие у
трансмиссивных плазмид и транспозонов при пе-
реходе из клетки-донора в клетку-реципиент.
Иначе трудно объяснить сохранение этого домена в
составе ArdA, участвующего в процессе горизон-
тального переноса генов. Например, ДНК-ми-
микрирующий белок Ocr вирулентного бакте-
риофага T7 ингибирует клеточные системы ре-
стрикции–модификации типа I значительно
эффективнее, чем белки ArdA [9]. При этом Ocr не
содержит элемента, подобного N-домену ArdA [10].Сокращения. а.к. – аминокислотный остаток (при числе).
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Нами показано, что белки ArdA ингибируют
не только ферменты рестрикции–модификации
типа I, но и репрессорную активность гистонопо-
добного белка H-NS [11]. Поэтому мы решили
проверить, способны ли N-домены белков ArdA
снижать репрессорную активность H-NS.

ЭКСПЕРИМЕНТАЛЬНАЯ ЧАСТЬ
Бактериальные штаммы и плазмиды. Бактери-

альные штаммы и плазмиды, используемые в на-
стоящей работе, представлены в табл. 1.

Бактериофаг λvir (далее λ) любезно предостав-
лен Р. Деворе (R. Devoret, Франция). Немодифи-
цированные фаги, выращенные на штамме E. coli
TG-1, у которого отсутствует система рестрик-
ции–модификации типа I, обозначены как λ.0.

Для измерения эффективности ингибирова-
ния репрессорной активности белка H-NS мы ис-
пользовали N- и C-домены белков ArdA грампо-
ложительных бактерий Arthrobacter sp. и Bifidobac-
terium longum, а также грамотрицательной бактерии
Pseudomonas plecoglossicida. На рис. 1 представлены
аминокислотные последовательности белков ArdA,
обозначенных далее 655, 553 и 613.

Белок ArdA 613 – ген ardA расположен в транспо-
зоне, встроенном в хромосому грамотрицательных
аэробов P. plecoglossicida (ВКПМ В-13282).

Фрагменты, содержащие гены ardA 655, ardA
553 и ardA 613, амплифицировали с использова-
нием в качестве матриц хромосомных ДНК соот-
ветствующих бактерий и следующих праймеров:

655EcoRI_NdeI_dir 5′–CGCGAATTCCATATGCGGAGGAGACCCGCCATGACCACAC–3′
655PstI_rev 5′–GGCCTGCAGCTCAGCGCTCATGTTCGCTCTCGTCAC-3′
553EcoRI_NdeI_dir 5′–GGCGAATTCCATATGAGGAGCATCATCATGGCCGGATTG–3′
553PstI_rev 5′–GATCTGCAGGCTCACCCATGGTTCACGGCGGTC–3'
613EcoRI_NdeI dir 5′–CGCGAATTCCATATGACGAAGGAGCGAAAGCCATGAGC–3′
613PstI rev 5′–GGGCTGCAGCGGTGCCTTCTGCTGGTTTAGCGAT–3′.

N-домены выделяли с использованием следующих праймеров:
655Nd_rev 5′–GAACTGCAGTCAGATGTTCTCGTGGTCCATGACC–3′
553Nd_rev 5′–GAACTGCAGTCA TTC CCC GCC CTC GTA GTC GT–3′
613Nd_rev 5′–GAACTGCAGTCAACCCTCGAAGTCGTGGATG–3′.

С-домены выделяли с использованием следующих праймеров:
655Cd _dir 5′–CGCCATATGCCCACCGCGGGCGAGATG–3′
553Cd _dir 5′–CGCCATATGGGACTGCTCGCCACCGTG–3′
613Cd _dir 5′–CGCCATATGTTCGGCGGCTACCGTCTC–3′.

Фрагменты ДНК, содержащие гены ardA 655
(617 п.н.), ardA 553 (509 п.н.) и ardA 613 (571 п.н.),
а также кодирующие N- и С-домены, были встро-
ены в вектор p15ara под контроль арабинозного
промотора (araBAD), используя сайты рестрик-
ции NdeI и PstI. В вектор pUC18 данные фрагмен-
ты встроены под lac-промотор по сайтам рестрик-
ции EcoRI и PstI.

Среды и условия культивирования бактерий.
LB-среда: 1% триптона, 0.5% дрожжевого экстрак-
та и 0.5% NaCl; для верхнего и нижнего слоев чашек
Петри использовали 1.8 и 0.7%-ный LB-агар. Бакте-
рии растили в LB-среде, содержащей 100 мкг/мл
ампициллина, 25 мкг/мл хлорамфеникола при 30
или 37°С. Ночные культуры использовали для
инокуляции жидкой среды LB c последующим
ростом с аэрацией при 30°C до ранней экспонен-
циальной фазы. После добавления при необходи-
мости 20 мМ L-арабинозы инкубацию продолжа-
ли при той же температуре. Оптическую плот-
ность клеточной суспензии измеряли при 600 нм
на колориметре КФК-2МР.

Реактивы, ферменты, эндонуклеазное расщеп-
ление, лигирование, трансформация. Эндонуклеаз-
ное расщепление, лигирование фрагментов ДНК,
электрофорез в агарозном геле, выделение фраг-
ментов ДНК из геля проводили согласно [16]. В ре-
акциях расщепления и лигирования использовали
ферменты фирмы “Promega” (США). Трансфор-
мацию клеток проводили кальциевым методом.

Измерение антирестрикции. Антирестрикцион-
ную активность белков ArdA измеряли в штамме
E. coli K-12 AB1157 с активной системой рестрик-
ции–модификации типа I EcoKI. Методика из-
мерения антирестрикционной активности бел-
ков семейства Ard описана в [2].

Измерение ингибирования H-NS-репрессии.
Ингибирование H-NS-репрессии измеряли, ис-
пользуя промотор гена luxC Aliivibrio fischeri, тран-
скрипция которого сильно репрессирована бел-
ком H-NS [11, 13, 14]. Клетки штамма E. coli
MG655 трансформировали плазмидой pDWluxC,
сконструированной на основе беспромоторного
вектора pDEW201 [15]. Эта плазмида содержит
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Таблица 1. Бактериальные штаммы и плазмиды
Штамм/плазмида Характеристика Источник/ ссылка

Штамм
MG1655 F¯ilvG rfb-50 rph-1 Национальный биоресурсный 

центр, Всероссийская коллекция 
промышленных микроорганиз-
мов (ВКПМ)

AB1157 F¯ thr-1 leu-6 proA2 his-4 thi-1 argE3 LacY1 galK2 ara14 xyl-5 mtl-
1tsx-33 rpsL31 supE44 r+m+

ВКПМ

TG-1 thi-1 supE44 hadD5 D(lac-ProAB) [F’traD36 proAB+ lacIq 
lacZDM15]

То же

Ac-1227 Arthrobacter sp. (655) –
Ас-1636 Bifidobacterium longum (553) –
B-13282 Pseudomonas plecoglossicida (613) –

Плазмида
pUC18 Вектор, Apr “Fermentas”, Литва
p15ara В вектор pACYC184 по сайту HindIII встроен арабинозный 

промотор ParaB из плазмиды pBADHisB, Cmr
[12]

pDEW201 ori репликации pBR322, в вектор встроена беспромоторная 
кассета luxCDABE P. luminescens; Apr

[15]

pDWluxC В вектор pDEW201 встроен фрагмент ДНК A. fischeri разме-
ром 124 п.н, который в lux-опероне расположен между 
генами luxI и luxC; фрагмент расположен перед кассетой
luxICDABEG P. luminescens; Apr

[11]

p15ara:ardA655 Cодержит в векторе p15ara ген ardA Arthrobacter sp. под араби-
нозным промотором; Cmr

Настоящая работа

p15ara:ardA553 Cодержит в векторе p15ara ген ardA B. longum под арабиноз-
ным промотором; Cmr

То же

p15ara:ardA613 Cодержит в векторе p15ara ген ardA P. plecoglossicida под ара-
бинозным промотором; Cmr

–

p15ara:N655 Cодержит в векторе p15ara N-домен (66 а.к.) гена ardA 
Arthrobacter sp. под арабинозным промотором; Cmr

–

p15ara:N553 Cодержит в векторе p15ara N-домен (64 а.к.) гена ardA
B. longum под арабинозным промотором; Cmr

–

p15ara:N613 Cодержит в векторе p15ara N-домен (60 а.к.) гена ardA
P. plecoglossicida под арабинозным промотором; Cmr

–

p15ara:C655 Cодержит в векторе p15ara С-домен (118 а.к.) гена ardA 
Arthrobacter sp. под арабинозным промотором; Cmr

–

p15ara:C553 Cодержит в векторе p15ara С-домен (92 а.к.) гена ardA
B. longum под арабинозным промотором; Cmr

–

p15ara:C613 Cодержит в векторе p15ara С-домен (110 а.к.) гена ardA
P. plecoglossicida под арабинозным промотором; Cmr

–

pardA655 Cодержит в векторе pUC18 ген ardA Arthrobacter sp. под
lac-промотором; Apr

–

pardA553 Cодержит в векторе pUC18 ген ardA B. longum 
под lac-промотором; Apr

–

pardA613 Cодержит в векторе pUC18 ген ardA P. plecoglossicida под 
промотором lac; Apr

–
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pN655 Cодержит в векторе pUC18 N-домен (66 а.к.) гена ardA 
Arthrobacter sp. под lac-промотором; Apr

–

pN553 Cодержит в векторе pUC18 N-домен (64 а.к.) гена ardA
B. longum под lac-промотором; Apr

–

pN613 Cодержит в векторе pUC18 N-домен (60 а.к.) гена ardA
P. plecoglossicida под lac-промотором; Apr

–

pC655 Cодержит в векторе pUC18 С-домен (118 а.к.) гена ardA 
Arthrobacter sp. под lac-промотором; Apr

–

pC553 Cодержит в векторе pUC18 С-домен (92 а.к.) гена ardA
B. longum под lac-промотором; Apr

–

pC613 Cодержит в векторе pUC18 С-домен (110 а.к.) гена ardA
P. plecoglossicida под lac-промотором; Apr

–

Штамм/плазмида Характеристика Источник/ ссылка

Таблица 1.  Окончание

Рис. 1. Аминокислотные последовательности ArdA 655, ArdA 553 и ArdA 613. N-домены белков подчеркнуты, курси-
вом отмечена консервативная последовательность (20 а.к.) в N-доменах.

Белок ArdA 655 – ген ardA расположен в хромосоме грамположительных

неспорообразующих палочек Arthrobacter sp. (ВКПМ Ас-1227):

Белок ArdA 553 – ген ardA расположен в хромосоме грамположительных

неспорообразующих палочек B. longum (ВКПМ Ас-1636):

Белок ArdA 613 – ген ardA расположен в транспозоне, встроенном в хромосому

грамотрицательных аэробов P. plecoglossicida (ВКПМ В-13282):
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промотор перед геном luxC A. fischeri, встроенный
перед кассетой luxCDABE P. luminescens (гены-ре-
портеры, кодирующие люциферазу) [11]. Бакте-
рии росли в среде LB при температуре 30°C. Ин-
тенсивность биолюминесценции клеточной сус-
пензии и ее оптическую плотность измеряли
через определенные промежутки времени.

Интенсивность биолюминесценции суспензии
клеток (200 мкл) измеряли с помощью люмино-
метра LM-01А (“Beckman”) при комнатной темпе-
ратуре.

РЕЗУЛЬТАТЫ ИССЛЕДОВАНИЯ

Консервативный участок N-домена ArdA
Сравнительный анализ аминокислотных по-

следовательностей гомологов ArdA выявил в об-
ласти N-домена четко выраженный консерватив-
ный участок размером 20 а.к. Этот участок осо-
бенно консервативен в белках ArdA, кодируемых
хромосомными генами грамположительных бак-
терий.

На рис. 2 представлены аминокислотные после-
довательности консервативного участка из 20 а.к. (в
квадрате) в N-домене белков ArdA.

Ингибирование рестрикционной
активности фермента EcoKI

Антирестрикционную активность белков ArdA
измеряли с использованием фаговой техники [2]:
фаг λ.0 (содержащий немодифицированную
ДНК) титровали на штамме E. coli K12 AB1157 в

качестве хозяина с активной системой рестрик-
ции–модификации EcoKI. В табл. 2 представле-
ны результаты измерения антирестрикционной
активности. Белки ArdA 655 и 613 эффективно
ингибируют фермент EcoKI, снижая его рестрик-
ционную активность примерно на четыре поряд-
ка. Белок ArdA 553 лишь частично ингибирует
фермент EcoKI, понижая его рестрикционную
активность в 10 раз. N-домены 655, 553 и 613 не
обладают антирестрикционной активностью.

Ингибирование репрессорной
активности белка H-NS

На рис. 3–5 представлены результаты экспе-
римента, в котором определяли способность бел-
ков-гомологов ArdA ингибировать H-NS-зависи-
мую репрессию транскрипции бактериальных ге-
нов. С этой целью бактерии E. coli MG1655
трансформировали двумя совместимыми плаз-
мидами: 1) pDWluxC, содержащей репрессируе-
мый H-NS промотор перед геном luxC (выделен
из генома морских бактерий A. fischeri) и кассету
luxCDABE Photorhabdus luminescens (гены-репор-
теры, кодируют люциферазу), и 2) p15ara-613, 655,
553 с генами ardA под арабинозным промотором.
Бактерии росли в среде LB с антибиотиками при
температуре 30°C. Через определенные проме-
жутки времени измеряли интенсивность биолю-
минесценции клеточной суспензии и ее оптиче-
скую плотность. Стрелкой указан момент добав-
ления в среду 20 мM L-арабинозы.

Как видим, ArdA 655 эффективно ингибирует
репрессор H-NS практически независимо от при-

Рис. 2. Аминокислотные последовательности начальной части N-доменов белков ArdA, кодируемых генами грампо-
ложительных и грамотрицательных бактерий. Квадратом выделен консервативный участок размером 20 а.к. Особо
выделены четыре аминокислотных остатка (l, y, g, w), найденные во всех представленных белках.
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сутствия L-арабинозы в клетке (рис. 3). Однако

N- и С-домены ArdA 655 эффективно ингибиру-

ют белок H-NS лишь при добавлении в среду ин-

дуктора арабинозного промотора – L-арабинозы.

ArdA 553 ингибирует H-NS также практически

независимо от присутствия L-арабинозы в среде

(рис. 4). Высокие ингибирующие активности N-

и С-доменов 553, достигающие уровня активности

полного белка ArdA, проявляются также лишь в

присутствии индуктора L-арабинозы, причем при

более высоких внутриклеточных концентрациях

доменов по сравнению с цельным белком ArdA.

В отличие от ArdA 655 и ArdA553 белок ArdA613

ингибирует репрессорную активность H-NS прак-

Таблица 2. Антирестрикционная активность белков ArdA и их N-доменов

* Фрагменты с генами ardA 655, ardA 553 ardA 613 и фрагменты, кодирующие N-домены белков ArdA 655, 553 и 613, встроены
в вектор pUC18 под lac-промотор. Вектор pUC18 и плазмиды c генами ardA (pArdA 655, pArdA 553, pArdA 613) и с фрагмента-
ми, кодирующими N-домены 655, 553 и 613 (pN-домены), трансформировали в бактерии E. coli K12 AB1157 c активной систе-
мой рестрикции–модификации типа I EcoKI.

** Количество негативных колоний фага λ.0, образующихся на газоне с бактериями AB1157, содержащими плазмиды pArdA
655, pArdA 553, pArdA 613 или pN-домены 655, 553 и 613, а также вектор pUC18 в качестве контроля.
*** Ослабление EcoKI-рестрикции определяется как эффективность посева λ.0 на штаммах, содержащих плазмиды, отнесенная
к эффективности на штамме, содержащем вектор pUC18. Представлены усредненные результаты пяти независимых опытов.

Плазмида

Разведение исходного титра фага λ.0

Ослабление рестрикции***

10–3 10–4 10–6

pUC18 (вектор) 140** – 1

pArdA 655* – – 1260 8.100

pArdA 553 – 152 – 10.1

pN655 136 – – 1

pN553 128 – – 1

pArdA613 – – 1148 8.053

pN613 142 – – 1

Рис. 3. Влияние цельного белка ArdA 655, его N- и C-доменов на транскрипцию с промотора перед геном luxC A. fisch-
eri. По оси ординат отложена интенсивность биолюминесценции бактерий E. coli MG1655, содержащих плазмиду
pDWluxC, в зависимости от времени инкубации в среде LB при 30°C. Бактериальные клетки росли в присутствии
20 мM L-арабинозы (светлые символы) или в отсутствие L-арабинозы (темные символы). Стрелкой указан момент
добавления в среду 20 мM L-арабинозы. Эксперименты, результаты которых представлены на рис. 3–5, проведены не
менее 6 раз, причем с использованием в каждом опыте нескольких независимо полученных колоний.

100000

10000

1000

100
0 60 120

Время, мин

180 240 300

Л
ю

м
и

н
е
с

ц
е
н

ц
и

я
, 

о
т
н

. 
е
д

.

L-арабиноза

MG1655pDWluxC (к)

ArdA_655

N-655

C-655

к + арабиноза

ArdA_655 + арабиноза

N-655 + арабиноза

C-655 + арабиноза



МОЛЕКУЛЯРНАЯ БИОЛОГИЯ  том 55  № 3  2021

N-ДОМЕН АНТИРЕСТРИКЦИОННЫХ БЕЛКОВ ArdA 497

тически с такой же эффективностью, как и N-, и С-
домены (рис. 5).

ОБСУЖДЕНИЕ РЕЗУЛЬТАТОВ

N-домен белков ArdA обладает собственной
активностью – способностью ингибировать бе-
лок H-NS, один из основных регуляторных бел-

ков, который участвует в компактизации бактери-
альной хромосомы. На примере белков ArdA 655 и
ArdA 553 можно видеть, что присутствие N-домена
в составе белка значительно усиливает способность
С-домена ингибировать H-NS. Однако антире-
стрикционной активностью N-домен не обладает.

Ранее было показано, что белок 5.5 бактерио-
фага Т7, ингибирует H-NS-репрессию [17]. Уста-

Рис. 4. Влияние полного белка ArdA 553, его N- и C-доменов на транскрипцию с промотора перед геном luxC A. fischeri.
По оси ординат отложена интенсивность биолюминесценции бактерий E. coli MG1655, содержащих плазмиду
pDWluxC, в зависимости от времени инкубации в среде LB при 30°C. Бактериальные клетки росли в присутствии
20 мM L-арабинозы (светлые символы) или в отсутствие L-арабинозы (темные символы). Стрелкой указан момент
добавления в среду 20 мM L-арабинозы.
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Рис. 5. Влияние цельного белка ArdA 613, его N- и C-доменов на транскрипцию с промотора перед геном luxC A. fischeri. По
оси ординат отложена интенсивность биолюминесценции бактерий E. coli MG1655, содержащих плазмиду pDWluxC,
в зависимости от времени инкубации в LB при 30°C. Бактериальные клетки росли в присутствии 20 мM L-арабинозы
(светлые символы) или в отсутствие L-арабинозы (темные символы). Стрелкой указан момент добавления в среду
20 мM L-арабинозы.
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новлено, что белок 5.5 образует комплекс с цен-
тральным доменом 2, участвующим в образовании
димера H-NS, и ингибирует процесс олигомериза-
ции белков H-NS [18]. Согласно данным, представ-
ленным в GenBank CAA6800530, белок 5.5 бакте-
риофага Т7 (99 а.к.) содержит β-структуру с двумя
расположенными антипараллельно отрезками,
связанную петлями с короткими α-спиралями
[19], что в определенной степени сходно с про-
странственной структурой N-домена ArdA. Одна-
ко, как показано [20], белок 5.5 Т7 на первой ста-
дии формирует комплекс с бактериальной тРНК,
и лишь на второй стадии происходит дополнитель-
ное присоединение H-NS и образование тройного
комплекса “белок 5.5:тРНК:H-NS”. Роль белка
5.5 при инфицировании клетки бактериофагом
T7 состоит в отвлечении клеточного белка H-NS
от фаговой ДНК, так как иначе большое количе-
ство H-NS образует с ней прочный комплекс,
блокирующий репликацию и, соответственно,
размножение фага. В случае с белком ArdA, гены
которого в основном расположены в мобильных
элементах – конъюгативных плазмидах и транс-
позонах, ингибирование H-NS помогает мобиль-
ным элементам открывать транскрипцию соб-
ственных генов, особенно тех, у которых регулятор-
ные области содержат много АТ-пар, и которые
эффективно репрессируются белком H-NS.

Белок H-NS большинства грамотрицательных
бактерий является глобальным репрессором (si-
lencer), например, блокирует транскрипцию око-
ло 15% генов в геномах E. coli и Salmonella enterica,
а также всех богатых AT-парами генов, которые
попадают в бактерии в составе мобильных элемен-
тов при горизонтальном переносе [21, 22]. На осно-
вании данных, представленных в настоящей рабо-
те, можно предположить, что присутствие в струк-
туре антирестрикционных белков ArdA N-домена,
дополнительно к основному ДНК-мимикрирую-
щему С-домену, дает возможность трансмиссив-
ным элементам в процессе конъюгативного гори-
зонтального переноса генов не только преодоле-
вать межклеточный рестрикционнный барьер,
но и быстрее адаптироваться к условиям нового
генома бактерии-реципиента, например, повы-
шая транскрипционную активность переноси-
мых генов.
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N-DOMAIN OF THE ANTIRESTRICTION PROTEINS ArdA INHIBITS
THE REPRESSION ACTIVITY OF THE HISTONE-LIKE H-NS PROTEIN

O. E. Melkina1 and G. B. Zavilgelsky1, *
1State Research Institute of Genetics and Selection of Industrial Microorganisms,

National Research Center “Kurchatov Institute”, Moscow, 117545 Russia
*e-mail: zavilgel@genetika.ru

DNA mimicking anti-restriction proteins ArdA specifically inhibit restriction (endonuclease) activity of re-
striction-modification (RM) type I system. ArdA monomer is comprised of three α-β domains (N domain,
Central domain, C domain), each with a different fold. Here we describe an alignment of the amino acid (aa)
sequences of the ArdA with conserved 20-aa motif in the N domain. N domains of ArdA proteins of Gram-
positive bacteria Arthrobacter sp. and Bifidobacterium longum, and Gram-negative bacteria Pseudomonas ple-
coglossicida are capable of inhibiting the repressive activity of the H-NS global silencer protein in Escherichia
coli cells. The presence of the H-NS inhibiting N domain in the ArdA structure enables horizontal gene trans-
fer by mobile elements, including conjugative plasmids and transposons. Specifically, it aids in overcoming
intercellular restriction barriers, allowing faster adaption to the genome context of the recipient bacterium.

Keywords: antirestriction, ArdA, H-NS-repression
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