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Porphyromonas gingivalis – патогенная бактерия, играющая ключевую роль в развитии 
парадонтита. Особое место локализации данного патогена дает ему своеобразную защиту, 
снижая локальную доступность и силу воздействия антибиотиков и антимикробных препаратов, 
что затрудняет применение классических методов лечения бактериальных заболеваний. 
Перспективным направлением в этой области является применение фаговой терапии. Сами 
бактериофаги данного патогена изучены достаточно плохо, однако еще менее изучены системы 
противовирусной защиты.
В результате поиска систем противовирусной защиты были обнаружены системы абортивный 
инфекции, 5 типов различных систем CRISPR-Cas и системы рестрикции-модификации. 
Системы рестрикции-модификации являются наиболее распространенные и у этого вида, однако 
в литературе они ранее никак не охарактеризовывались. В настоящей работе было обнаружено 
16 уникальных сайтов модификации, среди которых 12 соответствуют модификации N6meA, а 
4 – 4meC. Сами сайты имеют разный процент метилирования по культуре, что обуславливает 
различия между штаммами бактерий по уровню метилирования. В данной работе также 
было проведено сопоставление определенных сайтов метилирования и соответствующих 
им метилтрансфераз. Также было выявлено, что сами системы рестрикции-модификации 
способны передаваться посредством горизонтального переноса, это дополнительно повышает 
вариативность паттерна метилирования.
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