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Заключение комиссии по биоэтике не требуется 

Генетическая изменчивость при наличии биогеографически обусловленного 

внутривидового разнообразия дает важную информацию о наличии таких колебаний у вида, 

широко используемого в лабораториях и распространенного по всему миру, что позволяет 

предположить наличие различного иммунного ответа против патогенов [1]. Селекция у 

беспозвоночных может происходить при различной экспрессии генов АМП, а также на уровне 

аминокислотной последовательности, что может эффективно подействовать на 

восприимчивость к патогенам [2]. Культивирование нескольких промышленных продуцентов 

с различными патоген-индуцированными реакциями дадут возможность производства 

различных ферментов и фармсубстанций.  

Цель работы: Установить факт существования отдельного гаплотипа генов, кодирующих 

AMП среди модельных организмов не млекопитающих – большой восковой 

моли Galleria mellonella, используемых в исследованиях вирулентности и патогенности 

различных агентов. 

Методы: Последовательности анионного пептида 1, аполифорицина, цекропина, цекропина 

D-подобного пептида, дефенсина, галиомицина, галлеримицина, гловерина, индуцибельного 

ингибитора сериновой протеазы 2 и лизоцима были введены в качестве запроса TBLASTN для 

поиска сходной последовательности в сборках генома G. mellonella. Филогенетические деревья 

ожидаемых аминокислотных последовательностей AMP были построены двумя методами с 

использованием MEGA X [3].  

Результаты: Среди проанализированных геномных сборок G. mellonella было обнаружено 

шесть биогеографически различных экземпляров, полученных как из естественных, так и из 

искусственных экосистем; либо от имаго, либо от личинок G. mellonella. 11 ядерных мишеней, 

кодирующих антимикробные пептиды и 16S участок рибосомальной РНК помогли выделить 

три группы популяций, что потенциально подтверждает гипотезу о существовании 

вариабельного врожденного иммунного ответа у данной лабораторной модели при наличии 

биогеографически обусловленного внутривидового разнообразия.  

Выводы: Благодаря пониманию генетического разнообразия G. mellonella можно облегчить 

анализ признаков для поиска выгодных генетических вариаций. К слову, АМП, 

использованные в этом исследовании, могут привести к образованию отдельных групп G. 

mellonella. Аллели генов, кодирующих AMП, исследованные среди зарегистрированных 

изолятов G. mellonella, демонстрируют наличие разнообразия аминокислот AMП и, 

следовательно, разнообразия специфических молекулярных функций кодируемых генов и 

характера их взаимодействия с патогенами и, следовательно, разнообразного иммунного ответа 

хозяина. 
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