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Сравнительный анализ геномов бактерий выявил наличие участков генома, так называемых геномных островков, появившихся в результате горизонтального переноса [1]. Была установлена связь геномных островков с вирулентностью [2] и сопротивляемостью к антибиотикам [3]. Технологии секвенирования нового поколения сделали возможным быстрое получение последовательностей геномов одного и того же вида бактерий, развивающих сопротивляемость к антибиотикам. Были документированы геномные перестановки, связанные с возникновением сопротивляемости к антибиотикам у бактерий[4]. Нами произведен анализ генетических островков для 1570  бактерий из базы данных IslandViewer [4] , а также данных секвенирования нового поколения для геномов рода Pneumococcus [5]. Ранее нами была произведена аннотация геномов бактерий структурами типа стебель-петля; аннотация доступна на ftp-сайте[6]. Произведено исследование роли вторичных структур ДНК, в частности структур типа стебель-петля в формировании геномных островков. Было обнаружено, вопреки ожиданию, статистически значимое (p<0.05) обеднение прилегающих к геномным островкам областей у 43% проанализированных геномов, в то время как для 20% геномов обнаружено статистически значимое обогащение. Был исследован отдельный класс мобильных генов, транспосаз, и было обнаружено два класса генов по степени обогащения или обеднения прилегающих областей структурами типа стебель-петля. Все эти данные свидетельствуют о важной роли данных структур в организации геномов бактерий. Планируется исследование роли структур типа стебель-петля в реорганизации геномов, развивающих сопротивляемость к антибиотикам.
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