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Реферат. Червона водорість Eucheuma denticulatum є економічно важливим харчовим 

продуктом, що широко культивується у В'єтнамі. У цьому дослідженні комплементарне 

клонування ДНК (кДНК) на основі методів швидкої ампліфікації кінців кДНК (RACE) 

дозволило з'ясувати повнорозмірну послідовність нового лектиноподібного білка 

(названого EDL) з цієї водорості. Клонування кДНК лектиноподібного білка кодувало 

поліпептид з 268 амінокислот, включаючи ініціюючий метіонін. Встановлена 

амінокислотна послідовність лектиноподібного білка, що складається з чотирьох 

тандемних повторюваних доменів приблизно з 67 амінокислот і має 45% ідентичності 

послідовності. Первинна структура лектиноподібного білка EDL дуже схожа на 

структуру антивірусних і протиракових лектинів з високим вмістом манози N-глікану в 

нижчих організмах, включаючи Oscillatoria agardhii NIES-240 (OAA) з ціанобактерій, 

Burkholderia oklahomensis EO147 (BOA), Myxococcus xanthus (MBHA) і Pseudomonas 

fluorescens Pf0-1 (PFL) з протеобактерій, Eucheuma serra (ESA-2), E. denticulatum (EDA-

2), Kappaphycus striatus (KSA-1 і KSA-2), K. alvarezii (KAA-1 і KAA-2) і Solieria filiformis 

(SfL-1 і SfL-2)  з  карагенофітових  червоних  водоростей. Висока  схожість у структурі з 
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антивірусними та протираковими лектинами свідчить про те, що культивована червона 

водорість E. denticulatum також може стати хорошим джерелом функціонального білка 

(лектину) для медичного застосування. 

Ключові слова: амінокислотна послідовність, карагенофіти, кДНК лектиноподібного 

білка, EDL,  Eucheuma denticulatum 

Вступ 

Лектини, або вуглеводзв'язуючі білки, присутні в різних організмах від 
вірусів до ссавців і служать молекулами розпізнавання між клітинами, 
клітиною та матриксом, а також організмами. Завдяки здатності розрізняти 
вуглеводні структури лектини використовуються не лише як цінні 
біохімічні реагенти в багатьох галузях досліджень, включаючи глікоміку, 
але й як перспективні кандидати для медичного та клінічного застосування 
(Sharon, Lis, 2003). 

Морські водорості є перспективними джерелами нових лектинів. 
Водоростеві лектини мають унікальну молекулярну структуру та важливу 
біологічну активність. Біохімічні дослідження показали, що багато 
лектинів, виділених з морських червоних водоростей, мають спільні 
властивості з лектинами прокаріотів (Hori et al., 2000). Лектини з червоних 
водоростей можна об'єднати в сімейство лектинів, відоме як сімейство 
лектинів гомологів аглютиніну Oscillatoria agardhii (OAAH) (Koharudin et 
al., 2012). OAA містить 132 залишки з двома тандемно повторюваними 
доменами (Sato et al., 2007), подібно до PFA з бактерії Pseudomonas 
fluorescens (Sato et al., 2012). З іншого боку, лектини з бактерій, таких як 
BOA з Burkholderia oklahomensis EO147 (Whitley та ін., 2013), MBHA з 
Myxococcus xanthus (Romeo та ін., 1986); з червоних морських водоростей, 
ESA-2 з Eucheuma serra (Hori та ін., 2007), EDA-2 з E. denticulatum (Hung et 
al., 2015a), KSL і KSA-2 з Kappaphycus striatus (Hung et al., 2015b; Hung, 
Trinh, 2021), KAA-1/-2 з K. alvarezii (Hirayama et al., 2016) і SfL-1/-2 з 
Solieria filiformis (Chaves et al., 2018), усі вони містять 267–268 залишків із 
чотирма доменами тандемного повторення. Члени родини OAAH мають 
високу ідентичність амінокислотних послідовностей та мають дубльовані 
або чотириразові домени в своїх послідовностях, що призводить до 
топології типу «сингулярна бочка», що бере участь у щільному зв'язуванні 
з олігоманнозидами (Sato et al., 2009; Koharudin et al., 2011). 

Нещодавно було виявлено та ідентифіковано кілька лектинів з високим 
вмістом манози, що зв'язують N-глікан, як потенційні противірусні агенти, 
здатні блокувати реплікацію різних вірусів з оболонкою (включаючи 
віруси грипу та герпесу, ВІЛ-1 та SARS-CoV-2) (Koharudin, Gronenborn, 
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2014; Barre et al., 2019, 2020; Romero et al., 2021). Ці сполуки виявлені у 
представників різних груп нижчих організмів, зокрема, ціанобактерій: 
OAA з O. agardhii (Satoet al., 2007; Koharudin et al., 2011), ціановірин-N 
(CV-N) з Nostoc ellipsosoprum (Boyd et al., 1997; Helle et al., 2006), 
сцитовірин (SVN) з Scytonema varium (Bokesch et al., 2003) та MVL з 
Mycrocystis viridis (Bewley et al. al., 2004), актиноміцетів: актинохівін (AH) 
з Longispora albida (Chiba et al., 2001), протеобактерій: PLA з P. fluorescens 
(Sato et al., 2012), BOA з B. oklahomensis (Whitleyet al., 2013), MBHA з M. 
xanthus (Koharudinet al., 2012) та морських водоростей: GRFT з Griffithsia 
sp. (Mori et al., 2005; O’Keefe et al., 2010), ESA-2 з E. serra (Hori et al., 2007), 
KAA-1 і KAA-2 з K. alvarezii (Sato et al., 2011a; Hirayama et al., 2016), BCA 
з Boodlea coacta (Sato et al., 2011b) і HRL40 із зеленої водорості Halimeda 
renschii (Mu et al., 2017).  

Ці лектини виявляють сильну антивірусну активність, блокуючи 
проникнення вірусів у клітини господаря через зв’язування з манозидними 
структурами в глікопротеїнах вірусної оболонки, які є критичними для 
первинної інфекції вірусів (Balzarini, 2007). Крім того, лектини морських 
водоростей мають протиракову активність. Зокрема, ESA з E. serra 
продемонстрували сильну активність проти ракових клітин людини, таких 
як клітини Colo201, HeLa, MCF-7 (Sugahara et al., 2001; Omokawa et al., 
2010), Colon26 (Fukuda et al., 2006), OST (Hayashi et al., 2012), та 
індукували апоптотичну загибель клітин при карциномі, але не впливали 
на нормальні клітини, такі як нормальні фібробласти молочної залози 
людини MCF10-2A (Sugahara et al., 2001). SfL-лектини з S. filiformis 
продемонстрували індукцію апоптозної загибелі клітин на клітинах MCF-7 
(Chaves et al., 2018); Лектин KSL з K. striatus продемонстрував 
дозозалежну протипухлинну дію з лініями ракових клітин HT29, Hela, 
MCF-7, AGS та SK-LU-1 (Hung, Trinh, 2021). Це свідчить про те, що 
лектини червоних водоростей, карагенофітів, мають противірусну та інші 
види активності, що перспективно для їхнього використання як нових 
противірусних та протипухлинних засобів. 

Раніше ми повідомляли про гени, що кодують лектини у культи-
вованих у В'єтнамі червоних водоростей, а саме EDA-2 з E. denticulatum 
(Hung et al., 2015a), а також KSL та KSA-2 з K. striatus (Hung et al., 2015b; 
Hung, Trinh, 2021). У цьому дослідженні ми клонували кДНК, що кодує 
лектин-подібний білок EDL, та з'ясували структуру виведеного EDL 
лектину. Отримані результати можуть надати цінну інформацію щодо 
взаємозв'язку між лектинами червоних водоростей для майбутніх 
застосувань. 
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Матеріали та методи 

Червону водорість Eucheunma denticulatum було зібрано в провінції 
Ніньтхуан, В'єтнам, у березні 2015 року. Невелику частину водоростей 
зберігали при температурі -20 °C у розчині RNAlater (Invitrogen, США) до 
використання для екстракції РНК. Набір GeneRacer було отримано від Life 
Technologies (Invitrogen, США). 

Швидка ампліфікація кінців 3'-кДНК (3'RACE) EDL 
Загальну РНК E. denticulatum було екстраговано з 2 грамів свіжої 

тканини кожного талому, обробленої RNAlater, за допомогою реагентів для 
виділення рослинної РНК (Invitrogen, США). Матричну РНК (мРНК) було 
очищено із загальної РНК за допомогою набору для очищення мРНК 
Oligotex™-dT30 (TaKaRa, Японія). Комплементарні ДНК (кДНК) були 
синтезовані зі 120 нг мРНК за допомогою набору GeneRacer (Invitrogen) 
згідно з інструкцією виробника. 

Першу полімеразну ланцюгову реакцію (ПЛР) для швидкої амплі-
фікації 3′-кінця кДНК (3′RACE) EDL було проведено з використанням              
50 мкл реакційної суміші, що містила 5 мкл буфера 10×Blend Taq (Toyobo, 
Японія), 10 пмоль кожного дезоксинуклеотидтрифосфату (dNTP), 30 пмоль 
GeneRacer_3′_Primer, 10 пмоль праймера EDA_common_F1, який був 
розроблений на основі N-кінцевої амінокислотної послідовності лектину 
EDA-2 (Hung et al,, 2015a) (див. таблицю), 1 мкл 10-кратно розведеної 
синтезованої кДНК та 1,25 одиниць ДНК-полімерази Blend Taq (Toyobo). 

Таблиця. Послідовність праймерів, що використовувались для клонування кДНК ED 

 

Праймер Послідовність (від 5' до 3') 

EDL_common_F1 AGAACCAGTGGGGAGGATCT 

EDL_3′RACE_d_F1 AYCAITAYAAYGTIGARAAYCARTGGGG 

EDL_ 3'End_R GTGTGTAAAACTTTAATCCTAAAAGC 

EDL_ R1 TTGGAATGAAAGGCGAGAAC 

EDL_5'End_F AGCAGATACCCTTCCAATCGGC 

GeneRacer 3′ Primer a GCTGTCAACGATACGCTACGTAACG 

GeneRacer 3′ Nested Primer a CGCTACGTAACGGCATGACAGTG 

GeneRacer 5′ Primer a CGACTGGAGCACGAGGACACTGA 

GeneRacer 5′ Nested Primer a GGACACTGACATGGACTGAAGGAGTA 

a Ці праймери були взяті з набору GenRacer (Invitrogen). 

Умовні позначення дегенерованих нуклеотидів: I — інозин; Y — означає C та T; R — означає A та G. 



Ле Дінь Хун, та ін. 

 

198 

Реакції проводили у термоциклері T Gradient (Biometra, Німеччина) за 
таких умов: денатурація при 94 °C протягом 5 хв, потім 30 циклів, що 
складалися з денатурації при 94 °C протягом 30 с, відпалу при 60 °C 
протягом 30 с, подовження при 72 °C протягом 1 хв та завершального 
етапу подовження при 72 °C протягом 5 хв. Продукти ПЛР об'єднували, 
розводили у 100 разів, а потім використовували як шаблон для гніздової 
ПЛР. Гніздову ПЛР проводили тим самим методом, як і першу ПЛР, за 
винятком того, що як матрицю використовували 1 мкл 100-кратно 
розведеного розчину, що містить перший продукт ПЛР, 5 мкл буфера 
10×Blend Taq, 10 пмоль кожного dNTP, 2 пмоль GeneRacer_3′_Nested_Primer, 
50 пмоль дегенерованого праймера EDA_3′RACE_d_F1, який був 
розроблений на основі консервативної послідовності серед родини 
лектинів з високим вмістом манози, включаючи ESA-2 (Hori et al., 2007), та 
1,25 одиниць ДНК-полімерази Blend Taq. Продукти гніздової ПЛР 
субклонували у вектор pGEM-T Easy (Promega). Секвенування ДНК 
проводили за допомогою набору BigDye Terminator Cycle Sequencing Kit 
версії 3.1 з ДНК-секвенатором ABI 3130xl (Life Technologies). 

Швидка ампліфікація кінців 5'- кДНК (5'RACE) EDL 
Першу ПЛР 5'RACE EDL проводили так само, як і 3'RACE, як описано 

вище, за винятком того, що використовували GeneRacer_5' _Primer та 
праймер EDL_3'End_R, розроблені з 3'-кінцевої послідовності кДНК EDL, 
отриманої за допомогою 3'RACE (таблиця). Гніздову ПЛР проводили тим 
самим методом, за винятком використання 100-кратного розведення 
перших продуктів ПЛР як матриці, а GeneRacer_5'_Nested_Primer та 
праймера EDL_R1, розроблених з послідовності кДНК EDL, отриманої за 
допомогою 3'RACE, як пари праймерів (таблиця). Субклонування та 
секвенування ДНК проводили, як описано вище. 

Перевірка точності послідовності повнорозмірної кДНК EDL 
Для перевірки точності послідовності повнорозмірну кДНК EDL 

додатково ампліфікували за допомогою пар праймерів EDL_5'End_F та 
EDL_3'End_R відповідно, які були розроблені з 5'- та 3'-кінцевої послі-
довності кДНК EDL, отриманої за допомогою 5'RACE та 3'RACE. Потім 
було проведено субклонування та секвенування ДНК, як описано вище. 

Порівняння амінокислотних послідовностей з гомологічними білками 
Гомологічні послідовності були ідентифіковані за допомогою 

інструменту пошуку базового локального вирівнювання (BLAST). 
Порівняння амінокислотних послідовностей з гомологічними білками 
різних організмів було проведено за допомогою Clustal Omega (Sievers et 
al., 2011). 
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Результати та обговорення 

Клонування кДНК, що кодує лектиноподібний білок (EDL) 
Ізольована повнорозмірна кДНК EDL складалася з 1076 п.н., що 

містила 102 п.н. 5′UTR, 804 п.н. ORF та 170 п.н. 3′UTR (рис. 1). ORF 
кодувала поліпептид з 268 амінокислот, включаючи ініціюючий метіонін. 
Розрахована молекулярна маса виведеної амінокислотної послідовності 
EDL становила 27 812,34 Да. 20 N-кінцева амінокислотна послідовність 
EDL (GRYTVQNQWGGSSAPWNDAG), яка була визначена за допомогою 
деградації Едмана, була знайдена у виведеній амінокислотній 
послідовності кДНК EDL (Hung et al., 2015a). Первинна структура EDL має 
чотири тандемно повторювані домени, кожен з яких складається з 67 
амінокислот та має 45% ідентичності послідовності (рис. 2). 

 

 
 

Рис. 1. Нуклеотидна та виведена амінокислотна послідовності лектиноподібного білка 

(EDL) з Eucheuma denticulatum. Стоп-кодон TGA показано зірочкою. Підкреслення вказує 

на 20 N-кінцевих амінокислотних послідовностей, визначених методом деградації Едмана 

(Hung et al., 2015a). Цифри, виділені та не виділені курсивом, позначають положення 

нуклеотидів та амінокислот відповідно 
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Рис. 2. Порівняння тандемно-повторюваних послідовностей лектиноподібного білка (EDL). 

Ідентичні амінокислоти у молекулі лектиноподібного білка у чотирьох повторюваних 

доменах заштриховані 

 

Клонування кДНК також з'ясувало, що транскрипти EDL не містять 
області, що кодує сигнальний пептид, який спрямовує трансльовані 
поліпептиди з цитозолю до цитоплазматичної мембрани (прокаріоти) або 
до мембрани ендоплазматичного ретикулуму (еукаріоти) (Imai, Nakai, 
2010), як повідомлялося для OAA з ціанобактерій (Sato, Hori, 2009) та KAA 
з червоної водорості K. alvarezii (Hirayama et al., 2016). Крім того, невідомі 
сигнали клітинної локалізації в первинних структурах EDL. Це свідчить 
про те, що EDL також синтезується на вільних рибосомах і знаходиться в 
нуклеоцитоплазмі. Тому необхідно з'ясувати детальну клітинну 
локалізацію лектинів з червоних водоростей, карагенофітів, і отримана 
інформація допоможе передбачити їхні функції в тілах водоростей. 

 
Передбачувана вторинна структура EDL 
Аналіз передбачуваної вторинної структури EDL за допомогою 

програми прогнозування PSIPRED (http://bioinf.cs.ucl.ac.uk/psipred) 
показав двадцять β-ланцюгів. Кожен повторюваний домен складається з 
п'яти β-ланцюгів, позначених як β1 до β5, β6 до β10, β11 до β15 та β16 до 
β20 для першого, другого, третього та четвертого повторів відповідно. β5-
ланцюг першого повторюваного домену був з'єднаний з β6-ланцюгом 
другого через лінкер з чотирьох залишків від гліцину 66 до аспарагіну 69. 
β10-ланцюг другого повторюваного домену був з'єднаний з β11-ланцюгом 
третього повторюваного домену через лінкер з чотирьох залишків від 
серину 133 до аспарагінової кислоти 136. β15-ланцюг третього 
повторюваного домену був з'єднаний з β16-ланцюгом четвертого 
повторюваного домену через лінкер з чотирьох залишків від гліцину 200 
до аспарагіну 203 (Рис. 3). Передбачувана вторинна структура EDL добре 
узгоджувалася з вторинною структурою лектину BOA з B. oklahomensis 
EO147 (276 амінокислот) (ZP_02360833). Кількість β-ланцюгів EDL 
відповідає кількості лектину BOA (Whitley et al., 2013). 
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Рис. 3. Аналіз передбаченої вторинної структури EDL за допомогою програми 

прогнозування PSIPRED (http://bioinf.cs.ucl.ac.uk/psipred). Вирівнювання амінокислотної 

послідовності повторюваних доменів та передбачена вторинна структура EDL. 

Підкресленням позначено з'єднані лінкери залишків між ланцюгами β5 та β6; β10 та β11; 

β15 та β16 

Гомологічні послідовності лектинів родини OAAH 
Порівняно з дванадцятьма іншими гомологічними послідовностями, 

включаючи вісім лектинів з морських червоних водоростей, а саме ESA-2 
(268 амінокислот) (P84331) з E. serra, KAA-1 (267 амінокислот) (LC007080) 
та KAA-2 (268 амінокислот) (LC007081) з K. alvarezii, EDA-2 (268 
амінокислот) (BAR91516) з E. denticulatum, KSL (267 амінокислот) 
(LC517330) та KSA-2 (268 амінокислот) (BAR91206) з K. striatus, SfL-1 
(267 амінокислот) (C0HL89) та SfL-2 (267 амінокислот) (C0HL90) з                         
S. filiformis, один лектин з ціанобактерії O. agardhii (P84330) OAA (132 
амінокислоти), три лектини з бактерій: BOA (276 амінокислот) 
(ZP_02360833) з B. oklahomensis EO147, PFA (133 амінокислоти) 
(YP_346241) з P. fluorescens Pf0-1 та MBHA (267 амінокислот) (M13831) з 
M. xanthus, всі вони містять чотири тандемно повторювані гомологічні 
домени приблизно з 67 амінокислот, за винятком OAA та PFA, які 
складаються лише з двох тандемно повторюваних гомологічних доменів 
(рис. 4). Ступінь ідентичності амінокислотних послідовностей EDL з EDA-
2, KSL, KSA-2, ESA-2, KAA-1, KAA-2, SfL-1, SfL-2, BOA та MBHA 
становив 82,8%, 83,5, 83,9, 83,2, 83,5, 84,3, 79,4, 75,7, 57,4 та 59,8% 
відповідно, тоді як OAA та PFA (кожна з яких містить 132 залишки в N-
кінцевих частинах) показали нижчу подібність послідовностей до EDL зі 
значеннями 61,4 та 60,6% відповідно. Цікаво, що 23 амінокислотні 
залишки в одному повторюваному домені абсолютно консервативні в усіх 
доменах серед 13 лектинів, показаних на рис. 4. Сім амінокислотних 
залишків на один повторюваний домен «WGGREGP», які взаємодіють з 
манопентаозою (Manα1-6(Manα1-3)Manα1-6(Manα1-3)Man), присутньою на 
поверхні ракової клітини або глікопротеїнах вірусної оболонки, абсолютно 
консервативні в усіх повторюваних доменах лектинів (Whitley et al., 2013), 
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за винятком лише заміни проліну на аланін у четвертому повторюваному 
домені лектину KSL. 

 
 

Рис. 4. Множинні вирівнювання EDL зі спорідненими білками. Ідентичні амінокислоти 

заштриховані. Залишки, позначені зірочками, є сайтом зв'язування амінокислот з 

вуглеводами згідно з Whitley et al. (2013) 

 
Ця структурна подібність свідчить про те, що ці лектини можуть мати 

подібну специфічність зв'язування манози та біологічну активність. 
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Структурний каркас був уперше ідентифікований в лектині ціанобактерій 
O. agardhii (код PDB 3OBL) (Koharudin et al., 2011), а згодом виявлений у 
різних бактеріальних та родофітових лектинах. Сайти зв'язування 
вуглеводів на чотирьох тандемно повторюваних доменах лектину BOA 
показали, що високоманозоспецифічні лектини з червоних водоростей, 
карагенофітів, також мають чотири домени розпізнавання вуглеводів, 
чотиривалентні лектини (Barre et al., 2019). 

Висока подібність первинної структури EDL до структури лектинів 
свідчить про те, що лектин з червоної водорості, E. denticulatumis, також, 
як передбачається, має противірусну та протиракову активність. Відомо, 
що лектини з червоних водоростей, карагенофітів, проявляють проти-
вірусну (Sato et al., 2011a, 2015; Hirayama et al., 2016) та протиракову 
активність (Sugahara et al., 2001; Fukuda et al., 2006; Omokawa et al., 2010; 
Hayashi et al., 2012; Chaves et al., 2018; Hung, Trinh, 2021). 

 
Філогенетичне дерево родини лектинів досліджених груп  
організмів 
З філогенетичного дерева, побудованого на основі порівняння 

амінокислотних послідовностей, лектини ціанобактерій, бактерій та 
червоних водоростей показали еволюційно прямий зв'язок, як і очікувалося 
з їхніх таксономічних класифікацій. При цьому лектин ціанобактерії  
Oscillatoria agardhii продемонстрував еволюційно ближчий зв'язок до 
лектину BOA з B. oklahomensis. Результати показали, що червоні водорості 
та протео-бактерії тісно пов'язані між собою, оскільки лектини морських 
водоростей з K. striatus, K. alvarezii, E. denticulatum, E. serra та S. filiformis 
показали ближчу еволюційну відстань до бактеріальних лектинів                         
P. fluorescens (PFA) та M. xanthus (MBHA), ніж лектин ціанобактерій OAA 
(рис. 5), і ці лектини, здається, еволюціонували з бактеріального 
походження. 

Згідно з гіпотезою ендосимбіогенезу, хлоропласти червоних водоро-
стей походять від ціанобактеріального симбіонта (Moreira et al., 2000; 
Cavalier-Smith, 2000). Фактично, значна схожість білкових структур в 
межах однієї родини з різних біологічних джерел свідчить про їх 
еволюційну спорідненість. Однак еволюційна лінія лектинів водоростей 
все ще під питанням. Враховуючи еволюційну відстань між лектинами 
червоних водоростей, ціанобактерій та бактерій, ми не можемо виключити 
можливість того, що лектини ціанобактерій та макроводоростей походять 
від одних і тих самих бактеріальних симбіонтів, оскільки деякі бактерії 
були виділені з цитоплазматичних рідин макроводоростей, і такі симбіонти 
часто спостерігаються на поверхнях ціанобактерій (Fourcans et al., 2004). 
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Наприклад, P. fluorescens був знайдений у ризоїдах морських водоростей 
(Chisholm et al., 1996). Ця ж родина лектинів, виявлена у нижчих 
організмів, може дати нове розуміння взаємозв'язку між лектинами 
водоростей, бактерій та ціанобактерій. 

 

 
 

Рис. 5. Філогенетичне дерево, побудоване з множинних вирівнювань амінокислотних 

послідовностей за допомогою програмного забезпечення Mega версії 6.0 із використанням 

методів максимальної правдоподібності та бутстрепу з 1000 бутстрепреплікаціями (Tamura 

et al., 2013). Масштабна шкала представляє 0,2 заміни на сайт. Наведені нижче 

послідовності були отримані з бази даних GenBank: KSA-2 та KSL з K. striatum; KAA-1 та 

KAA-2 з K. alvarezii; ESA-2 з E. serra; EDA-2 з E. denticulatum; MBHA з M. xanthus; BOA з 

B. oklahomensis EO147; OAA з O. agardhii; PFA з P. fluorescens Pf0-1 

Заключення 

Первинна структура та амінокислотні залишки на один повторюваний 
домен, які взаємодіють з манопентаозою лектиноподібного білка (EDL), 
були схожі та високо збігалися з антивірусною лектиновою родиною в 
нижчих організмах, що свідчить про те, що лектини з культивованої 
водорості E. denticulatum мають потенціал для широкого протиракового та 
противірусного впливу. Важливо, щоб лектини були виділені з широко 
культивованих їстівних видів водоростей, на відміну від того факту, що 
будь-які інші гомологічні лектини походять з бактерій, ціанобактерій та 
некультивованих водоростей. Ці функціональні лектини стануть потужним 
інструментом, якщо їх постачати оптом у своїй нативній формі. 
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encoded a polypeptide of 268 amino acids including an initiating methionine. The deduced 

amino acid sequence of lectin-like protein composed of four tandem repeated domains of about 

67 amino acids and sharing 45% sequence identity.The primary structure of the lectin-like 

protein, EDL, highly resemble with those of the anti-virus and anti-cancer high-mannose N-

glycan specific lectins in lower organisms including Oscillatoria agardhii NIES-240 (OAA) 

from cyanobacterium, Burkholderia oklahomensis EO147 (BOA), Myxococcus xanthus (MBHA) 

and Pseudomonas fluorescens Pf0-1 (PFL) from proteobacteria, Eucheuma serra (ESA-2), 

Eucheuma denticulatum (EDA-2), Kappaphycus striatus (KSA-1 and KSA-2), Kappaphycus 

alvarezii (KAA-1 and KAA-2) and Solieria filiformis (SfL-1 and SfL-2) from carrageenophyte 

red algae. The high resemblance in structure with anti-virus and anti-cancer lectins suggests that 

the cultivated red alga E. denticulatum could also be a good source of functional protein (lectin) 

for application. 

K e y w o r d s : amino acid sequence, carrageenophytes, cDNA of lectin-like protein, EDL, 

Eucheuma denticulatum 
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