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Системы рестрикции-модификации (Р-М) - один из способов защиты бактерий и архей
от чужеродной ДНК, например, вирусов. Активные ортодоксальные системы Р-М типа II
вызывают избегание соответствующего сайта узнавания ДНК в геномах прокариот и их
вирусов [1].

В данной работе исследовано влияние систем Р-М на горизонтальный перенос генов
и защиту от вирусов в реальном микробиомном сообществе озера Глубокое, Антарктида.
Данное сообщество хорошо охарактеризовано с точки зрения состава прокариот, их ви-
русов, а также систем защиты CRISPR и BREX [2, 3]. При этом системы Р-М не были
исследованы.

Для работы был использован метагеном озера Глубокое и геномы четырех архей, оби-
тателей этого озера, которые составляют 70% данного сообщества [2]. Метагеном содержит
около 10 различных вирусов. Соответствие архей и их вирусов было взято из работы [3].

Для поиска систем Р-М и предсказания их сайтов узнавания в метагеноме использова-
лась БД REBASE. Для оценки недопредставленности сайтов систем Р-М был использован
метод Карлина [4].

В контигах метагенома были обнаружены гены систем Р-М всех известных типов; все-
го обнаружено 53 ортологичные группы систем, узнающих сайты длины 4-8. В четырех
геномах архей были найдены системы Р-М, узнающие 9 различных сайтов систем Р-М
типа II. Каждый из четырех геномов характеризуется собственным набором систем Р-М.

В четырех геномах было найдено 13 случаев недопредставленности для 7 сайтов. Более
родственные археи имеют сходный профиль представленности сайтов. Больше половины
(8 из 13) случаев недопредставленности относятся к сайтам систем, не закодированных
в данном геноме, но закодированных в других геномах сообщества. Эти результаты сви-
детельствуют о вероятном горизонтальном переносе систем Р-М внутри популяции даже
между далекими организмами.

В метагеноме идентифицированы контиги, относящиеся минимум к 10 различным ви-
русам. Вирусы существенно различаются по количеству недопредставленных сайтов и
степени недопредставленности. Интересно, что самый распространенный по числу ридов
в метагеноме вирус HRTV-7 полностью избегает 5 из 9 сайтов систем типа II, закодирован-
ных в четырех наиболее распространенных видах архей. Его распространенность может
быть связана с эффективной защитой от систем Р-М хозяев.
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