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Микробиом антарктического Глубокого озера (Antarctic Deep Lake) имеет малое био-
логическое разнообразие и высокий уровень горизонтального переноса генов [1]. Одним
из трех доминирующих прокариотических видов в сообществе является архея Halorubrum
lacusprofundi.

Целью настоящей работы является анализ нескольких метагеномов Глубокого озера
для выявления представленности штаммов H. lacusprofundi в этом микробиоме, их сезон-
ной динамики, а также горизонтально переносимых генов, являющихся общими для всего
микробиома. Для работы были выбраны два метагенома Deep Lake: летний (декабрь 2006)
и зимний (июнь 2014).

Были подсчитаны покрытия всех генов H. lacusprofundi ATCC 49239 прочтениями обо-
их метагеномов. Проверено наличие этих генов в других штаммах с известными полными
геномами (DL18 и HLS1). Эти данные были сопоставлены с копийностью генов в пределах
генома.

Выявлено различие покрытия генов прочтениями между тремя хромосомами. Для мно-
гих генов обнаружено нетипичное (отличное от генов домашнего хозяйства) соотношение
покрытий между двумя метагеномами.

В дальнейшем предполагается анализ полученных данных для оценки репертуара штам-
мов H. lacusprofundi в микробиоме и их относительного обилия в двух метагеномах.
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