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Изменения в структуре генома микроорганизма могут приводить к изменению его био-
логическиъх свойств. Более полное понимание причин и механизмов геномных перестроек
и воздействия на них естественного отбора позволило бы восстановить историю эволюции
данных организмов. Геномные перестройки, такие как крупные инверсии, делеции и встав-
ки уже описаны для Streptococcus [1].

Целью работы было реконструировать инверсии для 103 полногеномных последова-
тельностей штаммов Streptococcus pneumoniae, Streptococcus suis, Streptococcus pyogenes и
сопоставить результаты с данными филогении и пангеномного анализа.

Синтенные блоки были получены с помощью программы Sibelia. Реконструкция ис-
тории инверсий была выполнена с помощью алгоритма MGRA 2.0 (http://mgra.cblab.or
g) на основе филогенетических деревьев, построенных по конкатенату нуклеотидных вы-
равниваний общих генов.

В результате, суммарное число инверсий на ветках мало - 63, однако для каждого вида
было найдено хотя бы одно параллельное событие (Рис.1). Построение деревьев по после-
довательности этих инверсий показало, что они не являются результатом гомологичной
рекомбинации.

На границах большинства инверсий находятся транспозоны или РНК, но параллель-
ная инверсия у S.pneumoniae проходит по белкам гистидиновой триады, у них эти белки
вовлечены в уклонение бактерий от опосредованных системой комлемента иммунных ре-
акций хозяев [2], поэтому мы предположили, что антигенная вариабельность S.pneumoniae
связана, в том числе с инверсиями.

Анализ расположения инверсий относительно ориджина и терминатора репликации
выявил, что инверсии, расположенные внутри реплихоры, закрепляются значительно ре-
же и имеют меньшую длину, чем инверсии с концами на разных реплихорах. Это наблюде-
ние объясняется отрицательным отбором на первый тип инверсий, поскольку они меняют
положение генов относительно лидирующей/запаздывающей цепи.

Ранее закрепление асимметричных относительно ориджина инверсий связывали с необ-
ходимостью сбалансировать размер реплихор из-за крупной фаговой вставки [1], однако
если сравнить пары видов с асимметричными инверсиями и без них по наличию и длине
крупных фаговых вставок, то никакой связи не выявлено.

Среди 5016 генов, присутствующих только части штаммов, 386 расположены в геномах
в различных синтениях, что позволяет предположить в их эволюционной истории гори-
зонтальные переносы. Было показано, что более 50% таких генов являются редкими для
всех трех видов Streptococcus (Рис.2).
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Рис. 1. Рис.1. Филогенетические деревья, где красными цифрами подписано число инверсий,
цветными кружками - параллельные инверсии. A) Streptococcus pneumoniae B) Streptococcus
pyogenes С) Streptococcus suis
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Рис. 2. Рис.2 Распределение генов, подвергнувшихся горизонтальному переносу, по числу штам-
мов 3-х видов (по осям)
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