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Пангеном - это совокупность белок-кодирующих генов, присутствующих в наборе ге-
номов одного вида или рода бактерий. Пангеномный подход активно используется, в част-
ности, в исследованиях генов устойчивости к антибиотикам и генов вирулентности у па-
тогенных бактерий [1].

Традиционно в структуре пангенома выделяют “ядро” (core) - гены, которые встреча-
ются почти во всех рассматриваемых штаммах или видах, и “периферию” - гены, встреча-
ющиеся у небольшого количества штаммов. Соотношение размера периферии к размеру
ядра отличается у разных бактерий, встречаются как виды с обширной периферией, так
и виды, у которых количество уникальных для штаммов генов крайне мало. Какие имен-
но факторы определяют это соотношение не до конца понятно. Мы предположили, что
одним из определяющих факторов может являться разнообразие бактериальных сооб-
ществ, в которых встречается данный бактериальный вид. С одной стороны, различия в
физико-химических условиях среды в разных местообитаниях создают необходимость в
присутствии специальных генов у отдельных групп бактерий. С другой стороны, большее
количество местообитаний дает возможность взаимодействовать с большим количеством
видов-соседей, от которых эти специальные гены могут быть получены в результате гори-
зонтального переноса. Данные о структуре и разнообразии сообществ могут быть получе-
ны из экспериментов метагеномного секвенирования, когда совместно секвенируются все
нуклеотидные последовательности, выделенные из данного местообитания. Таким обра-
зом, целью данной работы было установить связь между размером периферии пангенома
и характеристиками метагеномов, в которых данный вид бактерий встречается.

Для проверки этой гипотезы были использованы опубликованные ранее данные из
различных местообитаний, которые были сгруппированы в 11 кластеров [2]. Виды бак-
терий, обитающие в пяти и более кластерах были названы генералистами, более редкие
виды - специалистами. На данных кластера, объединяющего образцы кожи и кишечника
человека, было показано, что у вида-генералиста Bifidobacterium longum периферия пан-
генома больше, чем у вида-специалиста Chlamydia trachomatis. Для дальнейшей проверки
гипотезы будет проведен дополнительный анализ на метагеномных данных из различных
участков тела человека проекта Human Microbiome Project. Понимание того, какое влия-
ние оказывает разнообразие местообитаний на структуру пангенома, позволит получать
более информативные результаты при использовании этого инструмента в исследованиях
бактериальной эволюции.
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