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Введение.

Русское название бактерии Lactobacillus plantarum– Подошвенная лактобацилла(?) (молочнокислая бактерия)
Вид L.plantarum относят к роду Lactobacillus, семейству Lactobacillaceae,  порядку Lactobacillales, классу Bacilli, типу Firmicutes, царству Bacteria.

Вид бактерии под микроскопом можно посмотреть в файле L.plantarum.jpg (взят с сайта http://www.abc.net.au )
Бактерия в виде палочки с утолщениями.  
Бактерия часто встречается в капусте, огурцах, оливках, корейской кимче, 

нигерийской оги и других растительных материалах, богатых ферментами,

а также в некоторых сырах и колбасах. Она также присутствует в слюне, 

(из которой и была впервые получена). 
Lactobacillus plantarum, как и другие лактобактерии, известна тем, что может вызывать процессы определённого молочнокислого брожения. Умело контролируя эти процессы, можно приходить к различным продуктам. Геном Lactobacillus plantarum, вероятнее всего, был секвенирован с целью разработки новых производственных процессов. Сейчас также изучается возможность использования этого микроорганизма для получения вакцин и различных медицинских препаратов.
Для отбора статей, посвященных среде обитания S.simplicita, был составлен запрос  (L.plantarum OR Lactobacillum plantarum) AND habitat). В БД PubMed по запросу найдено 10 статей. Все из них содержат необходимые сведения.
Геном и протеом.
Статистические данные о геноме приведены в табл.1 Они взяты с сайта http://www.ebi.ac.uk/genomes/bacteria.html
Табл.1 Статистические данные о геноме L. plantarum 
	Хромосома или плазмида
	Число пар нуклеотидов
	Число генов
	Суммарная длина генов (% от длины хромосомы или плазмиды) 
	Суммарная длина межгенных промежутков (%)
	GC состав (%)

	хр.1 кольцевая
	3308274
	3009
	85%
	15%
	44,5%


Используя таблицу с сайта ( http://www.ebi.ac.uk), я вычислила среднюю длину межгенных промежутков в геноме лактобактерии plantarum. Она оказалось равной примерно 60 п.о. Средняя длина генов равна 916 п.о. Предполагаю, что в межгенных промежутках могут быть закодированы некоторые модели поведения в особых ситуациях. Эти последовательности "ждут" определённых условий для активации. Учитывая условия существования этих бактерий, важность процессов, которые они осуществляют, а также сложность этих процессов, можно предположить, что в геноме поколениями собирается информация об особенностях этих процессов. Соответственно пустоты в межгенных промежутках оставлены для последующих поколений. 
Гены распределены по двум цепям ДНК равномерно (49,7% и 50,3%)


По данным с сайта http://www.ebi.ac.uk/genomes/bacteria.html  Количество белков(3001) меньше количества генов(3009). Это объясняется тем, что результатом трансляции не всегда является белок. 


Самый большой белок состоит из 5289 аминокислотных остатков (а.о.), самый маленький из 24 а.о.. Наиболее часто встречаются белки из 100-300 а.о. 
Я построила гистограмму длин белков L. plantarum. Предлагаю следующее деление белков по их 

размеру (табл.2)
Табл.2 Распределение протеома M.tuberculosis по категориям на основании их размера, исчисляемого в числе а.о.
	Категория
	Критерий
	Число белков (%)

	Маленькие 
	< 500 а.о
	

	Средние
	500--1000
	

	Большие
	1000-3000
	

	Очень большие
	>3000
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