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6S РНК является малой некодирующей РНК (нкРНК), впервые обнаруженной в γ-протеобактерии Escherichia coli. Связываясь с холоферментом σ70-РНКП, 6S РНК участвует в регуляции экспрессии большого количества генов. Позже подобные молекулы были найдены и в других бактериях, включая Rhodobacter sphaeroides из семейства α-протеобактерий.
R. sphaeroides интересна своей способностью выживать в различных условиях окружающей среды. Одним из факторов, определяющих механизм этого феномена, может быть 6S РНК.
Целью данной работы являлся поиск генов бактерии R. sphaeroides, в регуляции транскрипции которых участвует 6S РНК в стандартных условиях роста.
В ходе работы использовали штамм дикого типа R. sphaeroides и созданный на его основе нокаутный штамм с делецией гена 6S РНК (∆ssrS). В обычных условиях различия ростовых фенотипов нокаутного и исходного штаммов не обнаружили [1]. Для проведения транскриптомного анализа методом РНК-секвенирования общую РНК выделяли реагентом Trizol из клеток, отобранных в экспоненциальной и ранней стационарной фазах роста. Далее образцы, очищенные от ДНК и рРНК, использовали для подготовки библиотек кДНК, которые секвенировали на платформе Illumina. Качество полученных данных анализировали в программе FastQC, затем прочтения картировали на референсный геном Rhodobacter sphaeroides 2.4.1. Подсчёт картированных прочтений выполняли программой FeatureCounts, поиск дифференциально экспрессированных генов – программой DESeq2 (P.adj < 0.1).
Показано, что в экспоненциальной фазе роста в клетках ∆ssrS по сравнению с диким типом количество мРНК восьми генов уменьшается примерно в 2 раза. Это гены, кодирующие белки, ответственные за синтез аспарагина, цистеина и гомоцитриновой кислоты, окисление сложных жирных кислот, метилирование, защиту клетки от внешних патогенов, а также гены двух белков, функция которых до сих пор не известна. Также в 2 раза увеличивается количество мРНК трёх генов, кодирующих глюкоронатизомеразу, часть цинк-зависимой протеазы и неизвестный белок. В стационарной фазе примерно в 8 раз увеличивается содержание мРНК генов, которые кодируют периплазматические белки, вовлечённые в обмен ионов цинка в клетке.
[bookmark: _GoBack]Таким образом, мы впервые выявили ряд генов в R. sphaeroides, в регуляции экспрессии которых участвует 6S РНК. По сравнению с клетками E. coli влияние 6S РНК на эффективность транскрипции генов R. sphaeroides в стандартных условиях роста менее существенно. Планируется исследование роли 6S РНК в жизнедеятельности R. sphaeroides в стрессовых условиях.
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