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Молликуты – представители грамположительных бактерий, характеризуются редуцированным 
геномом, низким ГЦ составом и отсутствием клеточной стенки. Благодаря небольшому количеству генов 
и удобству культивирования Молликут в лаборатории, они стали излюбленными объектами системной 
биологии. Для трех наиболее изученных представителей Молликут – Mycoplasma gallisepticum, 
Mycoplasma pneumonia и Mycoplasma genitallium на данный момент получены большие объемы омикс-
ных данных. Эти три микоплазмы близкие родственники и их сравнение не дает информации о том, как 
шла эволюция Молликут. Для того, чтобы изучить эволюцию Молликут на системном уровне мы получи-
ли данные для двух представителей родов Spiroplasma и Acholeplasma. Бактерии рода Acholeplasma, ве-
роятно, ведут сапротрофный образ жизни, в то время как представители Spiroplasma паразитируют од-
новременно на растениях и насекомых. Сравнение этих представителей Молликут с внутриклеточными 
микоплазмами может пролить свет на ключевые факторы, способствующие редукции генома и поддер-
жанию «минимального» метаболизма. Для бактерий M. gallisepticum, S. melliferum и A. laidlawii нами 
были получены и объединены – омиксные данные в специальную базу данных smdb (system biology 
database of mollicutes). База содержит данных о профиле экспрессии генов и белков в различных состоя-
ниях, профиле метилирования, метаболоме клетки и транскрипицонной регуляции. Данные структури-
рованы таким образом, что для каждого гена на его странице можно найти информацию о его экспрес-
сии и представленности соответствующего белка, посмотреть функцию гена, белок-белковые взаимо-
действия с другими белками и найти ортологов в геномах других Молликут. Таким образом, нами была 
создана первая база омиксных данных нескольких бактерий, предназначенная для эволюционных ис-
следований на уровне системной биологии. Работа выполнена на средства из гранта РНФ № 14-24-
00159. 
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