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Цель данного исследования: поиск и расшифровка CRISPR/Cas системы с помощью пакета программ в геноме 
Y. pseudotuberculosis IP32953. С помощью объединения результатов 4 программных методов мы обнаружили 
в геноме штамма Y. pseudotuberculosis IP329353 один набор cas-генов и три локуса: YP1, YP2 и YP3. Через 
спейсеры кассет были обнаружены протоспейсеры в геномах: Y. pseudotuberculosis, Y. intermedia, Y. similis, 
Salmonella phage, Enterobacteria phage, и плазмиды Y. pseudotuberculosis IP32953 и Y. pseudotuberculosis IP31758.
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The results of this study include Yersinia pseudotuberculosis CRISPR/Cas system structure analysis. CRISPR/Cas system 
is a specific adaptive protection against heterogeneous genetic elements. The object of research was the complete 
genome of Y. pseudotuberculosis IP32953 (NC_006155). CRISPR/Cas system screening was performed by program 
modelling methods MacSyFinder ver. 1.0.2. CRISPR loci screening and analyzing were carried out by program package: 
CRISPR Recognition tool (CRT), CRISPI: a CRISPR Interactive database, CRISPRFinder, and PilerCR. Spacer sequences 
were used in order to find protospacers in ACLAME, GenBank-Phage and RefSeq-Plasmid databases by BLASTn search 
algorithm. Protospacer sequences could be found in genomes of phages, plasmids and bacteria. In last case complete 
genomes of bacteria were analyzed by online-tool PHAST: PHAge Search Tool. Y. pseudotuberculosis IP329353 has 
CRISPR/Cas system that consists of one sequence of cas-genes and three loci. These loci are far away from each other. 
Locus YP1 is situated in close proximity to cas-genes. Protospacers were found in genomes of Y. pseudotuberculosis 
PB1/+, Y. intermedia Y228, Y. similis str. 228, Salmonella phage, Enterobacteria phage, Y. pseudotuberculosis IP32953 
plasmid pYV and plasmid of Y. pseudotuberculosis IP31758. Thus, the combination of four program methods allows 
finding CRISPR/Cas system more precisely. Spacer sequences could be used for protospacer screening.
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CRISPR/Cas система (Clustered Regularly Interspaced 
Short Palindromic Repeats/CRISPR-associated proteins 
– короткие палиндромные повторы, регулярно рас-
положенные группами с CRISPR-ассоциированными 
белками) – это специфическая адаптивная система 
защиты бактерий от чужеродных генетических 
элементов. Она представляет собой набор повторов, 
разделённых уникальными спейсерными участками 
(рис. 1). Данная структура была названа CRISPR-
кассетой или -локусом. В непосредственной близости 
от CRISPR-локуса располагаются cas-гены, продукты 
деятельности которых отвечают за функционирова-
ние системы. В зависимости от вида белков и соот-
ветствующих им генов CRISPR/Cas системы классифи-

цируют на 3 типа. Молекулярный механизм действия 
систем различного типа различается, но имеет общие 
черты. В частности, первые две стадии приобретения 
нового спейсера и транскрипции кассет не отличают-
ся. Отличен только механизм уничтожения чужерод-
ного генетического материала [6, 7, 11]. 

Молекулярный механизм действия состоит из 
трёх стадий: приобретение нового спейсера, транс-
крипция кассеты и интерференция.

Несмотря на относительно недавнее открытие 
и описания CRISPR/Cas системы, она может быть 
использована в различных практических аспектах 
медицины. В первую очередь, исследуя CRISPR/Cas 
системы различных видов патогенных бактерий, 
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можно предсказать устойчивость к бактериофагам, 
применяемым для профилактики и лечения инфекци-
онных заболеваний. Также можно искусственно при-
вивать бактерии от бактериофагов и плазмид. Ещё 
один аспект практического применения CRISPR/Cas 
технологий – это маркировка и типирование штам-
мов. Преимущество использования CRISPR-локусов 
для идентификации штаммов заключается прежде 
всего в уникальной последовательности спейсеров 
для каждого штамма, а также в наличии однону-
клеотидных полиморфизмов SNPs (single nucleotide 
polymorphisms) в последовательностях спейсеров и 
повторов. Также некоторые штаммы могут совсем не 
содержать в своём геноме CRISPR-локусы или иметь 
только CRISPR-кассеты, но не экспрессировать cas-
гены [13]. 

В настоящее время CRISPR-локусы активно ис-
пользуются для типирования штаммов Y. pestis [13]. 
Но генетическое разнообразие CRISPR-систем для 
бактерий остальных видов Yersinia до сих пор остаётся 
малоизученным. 

цель раБоты

Изучить структуры CRISPR/Cas системы штамма 
Yersinia pseudotuberculosis IP32953 с использованием 
программных методов биоинформатики.

материалы и методы 

В качестве объекта исследования использован 
геном штамма Y. pseudotuberculosis IP329353, пред-
ставленный в базах данных GenBank (NC_006155). 

Для поиска CRISPR/Cas-систем применяли ме-
тоды программного моделирования MacSyFinder 
(Macromolecular System Finder, ver. 1.0.2). Поиск точ-

ной гомологии последовательностей проводили при 
помощи установленных вспомогательных пакетов 
makeblastdb (ver. 2.2.28) и HMMER (ver. 3.0), а также 
осуществляли выявление структурных и функци-
ональных характеристик, обнаруженных cas-генов 
анализируемого генома [1]. Поиск и расшифровку 
CRISPR-кассет производили при помощи 4 про-
граммных алгоритмов, включающих следующие про-
граммы: «PILER-CR: fast and accurate identification of 
CRISPR repeats», «CRISPI: a CRISPR Interactive database», 
«CRISPRFinder: CRISPRfinder program online» и «CRISPR 
Recognition Tool (CRT)» [3, 4, 8, 14]. Для скрининга 
фагов и плазмид по спейсерным сайтам было исполь-
зовано онлайн-приложение «CRISPR Target: a tool to 
explore targets of CRISPRRNAs», фаговые и плазмидные 
базы данных ACLAME, GenBank и RefSeq и алгоритм 
поиска BLASTn [2, 10, 12]. Для поиска профагов ис-
пользовали онлайн-приложение «PHAST: A Fast Phage 
Search Tool» [15].

результаты и оБсуждение

В геноме Y. pseudotuberculosis IP329353 была об-
наружена CRISPR/Cas система, которая включает в 
себя один набор cas-генов и три локуса, значительно 
удалённых друг от друга. При помощи MacSyFinder 
были описаны структурно-функциональные характе-
ристики 3 cas- и 3 csy-генов и определён тип CRISPR/
Cas системы анализируемого штамма как IF. 

До настоящего времени считалось, что CRISPR/
Cas система бактерий вида Y. pseudotuberculosis 
включает в себя преимущественно два локуса [5]. 
Однако с помощью объединения результатов 4 про-
граммных методов мы обнаружили в геноме штамма 
Y. pseudotuberculosis IP329353 три локуса: YP1, нахо-

рис. 1. Структура и механизм действия CRISPR/Cas системы.
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дящийся в непосредственной близости от cas-генов, 
YP2 и YP3. Лидерные последовательности, с которых 
начинается транскрипция CRISPR-кассеты, находит-
ся перед локусами YP2 и YP3, но позади локуса YP1. 
Консенсусная последовательность повторов пред-
ставлена на рисунке 2.

Локус YP1 состоит из 17 повторов, разделённых 
16 спейсерами. Спейсеры данного локуса встречают-
ся в локусе YP1 штаммов Y. pseudotuberculosis Y731, 
Y726, Y721, Y720, Y709, 257 и Y. wautersii 51. Локус 
YP2 состоит из 3 повторов, разделённых 2 спейсера-
ми. Локус YP3 состоит из 5 повторов и 4 спейсеров. 
Спейсеры данного локуса встречаются в штаммах 
Y. pseudotuberculosis Y731, Y726, Y720, Y710. 

Расшифрованные спейсерные последовательно-
сти CRISPR-кассет в дальнейшем были использованы 
для скрининга фагов и плазмид, к которым бактерия 
может проявлять устойчивость. Протоспейсеры могут 
встречаться и в геномах бактериофагов, и в геномах 
плазмид, а также в геномах бактерий. В последнем 
случае мы предположили наличие профага в данной 
части бактериального генома. 

В результате поиска фагов и плазмид через 
спейсерные участки локуса YP1 были обнаружены 
протоспейсеры в геномах Y. pseudotuberculosis PB1/+, 
Y. intermedia Y228, Y. similis str. 228. Протоспейсеры на-
ходятся в тех частях бактериальных хромосом, где с 
помощью приложения PHAST нами были обнаружены 
профаги. Также последовательность спейсера 3 дан-
ного локуса гомологична участкам ДНК Salmonella 
phage и Enterobacteria phage. Интересно, что спейсер 9 
локуса YP1 идентичен последовательности гена, 
расположенного на плазмиде этой же бактерии: 
Y. pseudotuberculosis IP32953 плазмида pYV. Данная 
плазмида является родоспецифической и кодирует 
факторы вирулентности иерсиний, а также она не 
является конъюгативной [9]. 

Спейсер 1 локуса YP2 идентичен участку плазмиды 
Y. pseudotuberculosis IP31758. Возможно, наличие гена 
фаговой интегразы в геноме данной плазмиды явилось 
триггером для приобретения спейсера cas-генами.

Поиск фагов и плазмид через спейсерные после-
довательности локуса YP3 не дал каких-либо значи-
мых результатов на сегодняшний день. Возможно, 
геномы фагов и плазмид, специфичных к данным 
спейсерам в настоящее время ещё не представлены 
в базах данных.

ВыВоды

Комбинирование известных в настоящее вре-
мя программных методов поиска и расшифровки 
CRISPR/Cas систем позволяют более точно опреде-
лить структурно-функциональные характеристики 
системы. Поиск фагов и плазмид через расшифрован-
ные спейсерные последовательности с использова-
нием доступных фаговых и плазмидных баз данных 
позволяет предсказать устойчивость бактерий к 
действию бактериофагов и к приобретению новых 
плазмид.
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