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Введение
Русское название бактерии Bacteroides thetaiotaomicron – бактерия тетайотаомикрон.
Вид B.thetaiotaomicron относится к роду Bacteroides, семейству Bacteroidaceae, порядоку Bacteroidales, классу Bacteroidia, типу Bacteroidetes, царству Bacteria.
Вид бактерии под микроскопом см. на странице http://kodomo.fbb.msu.riu/~darkhan. Фотография скопирована со страницы http://whyfiles.org/shorties/236gut_flora, подпись под этим рисунком: “Scanning electron microscope images of B. thetaiotaomicron, a prominent human gut bacterium, and the intestine”.

Бактерия является одной из важнейших составляющих периферической кишечной микробиоты. Её протеом включает совершенный аппарат захвата и гидролиза неперевариваемых диетических полисахаридов, а также чувствительную к окружающей среде систему, имеющую большой набор сверхцитоплазматических функций сигма факторов. Это даёт понять молекулярные механизма, лежащие в основе симбиотических отношения хозяин-бактерия в нашем кишечнике.
Геном бактерии Bacteroides thetaiotaomicron секвенирован для использования этой бактерии в улучшении качества растительного корма животных за счёт использования её пищеварительных ферментов.
В БД PubMed был сделан запрос для поиска: "Bacteroides thetaiotaomicron"[ti] and "complete genome" and "last 70 months"[dp]. По этому запросу найдена одна статья в закрытом доступе. Аннотация к ней дана в Приложении 1.

Геном и протеом B.thetaiotaomicron

Статистические данные о геноме приведены в табл1. Они взяты с сайта http://www.ebi.ac.uk/genomes/bacteria.html
Табл1. Данные о геноме B.thetaiotaomicron

	Component name
	Protein count
	Length (bp)
	Av. CDS Length
	GC content
	CDS coverage
	Gene count

	Chromosome 
	4776 
	6260361 
	1173.485 
	42.8% 
	90% 
	4776 

	Plasmid p5482 
	38 
	33038 
	723.474 
	47.2% 
	83% 
	38 
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Приложение 1
A genomic view of the human-Bacteroides thetaiotaomicron symbiosis.
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The human gut is colonized with a vast community of indigenous microorganisms that help shape our biology. Here, we present the complete genome sequence of the Gram-negative anaerobe Bacteroides thetaiotaomicron, a dominant member of our normal distal intestinal microbiota. Its 4779-member proteome includes an elaborate apparatus for acquiring and hydrolyzing otherwise indigestible dietary polysaccharides and an associated environment-sensing system consisting of a large repertoire of extracytoplasmic function sigma factors and one- and two-component signal transduction systems. These and other expanded paralogous groups shed light on the molecular mechanisms underlying symbiotic host-bacterial relationships in our intestine.

