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Целью работы было изучение разнообразия прокариотических защитных систем в раз-
личных метагеномах. Мы начали изучение метагеномов, происходящих из антарктическо-
го суперсоленого озера Deep Lake. Они интересны, поскольку имеют малое биологическое
разнообразие и высокий уровень горизонтального переноса генов [1]. С помощью HMM-
моделей PADLOC [2] были распознаны последовательности, кодирующие белки 44 типов
защитных систем. Были выявлены предполагаемые белки метагенома, закодированные в
геномах тех организмов из обитающих в озере, для которых доступен полностью собран-
ный геном (четыре вида архей). Был запущен поиск программой TBLASTN, в результате
которого было обнаружено, что примерно 10% найденных белков защитных систем отно-
сится к изученным археям, а остальные, вероятно, к более редким организмам, чей геном
пока не известен. Для дальнейшего анализа были выбраны системы фосфотионирования
— Dnd и Ssp. В попытке найти полноценные защитные системы были выделены белки из
систем одного типа, находящиеся на одном контиге близко друг от друга.
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