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В настоящее время секвенирование полных геномов является одним из основных подходов для оп-
ределения генетической организации исследуемых организмов. Информация о последовательности и 
структуре полного генома позволяет с высокой точностью планировать молекулярно-биологические и 
генетические эксперименты.

Результатом секвенирования коротких прочтений (в основном по технологии Illumina) и последую-
щей сборки являются протяжённые фрагменты – контиги, которые дают общее представление о геноме 
изучаемого организма. Тем не менее, воссоздать полные последовательности репликонов, особенно у 
штаммов с большим количеством повторов, мобильных генетических элементов (МГЭ) и коротких кон-
сервативных областей, с помощью секвенирования коротких прочтений практически невозможно даже 
при наличии референса – полностью собранного генома родственного организма.

Результатом секвенирования геномной ДНК по технологии Oxford Nanopore являются длинные про-
чтения, сборка которых позволяет с высокой точностью воссоздавать структуры полных репликонов 
даже в том случае, когда объектом исследования являются бактериальные геномы с большим количес-
твом МГЭ и высококонсервативных повторяющихся областей. Коллективом авторов на оборудовании 
MinION (ONT) на базе лаборатории физиологии микроорганизмов выполняется секвенирование и сбор-
ка геномов различных актинобактерий (Gordonia, Rhodococcus), протеобактерий (Pseudomonas), а так-
же дрожжей.

Выполнено секвенирование штамма Rhodococcus (erythropolis) VT6. Собранные последовательности 
всех репликонов были сравнены с ранее полученными коллективом авторов сборками штаммов R. qingsh-
engii 7B [1] и R. erythropolis X5 [2]. Интересно отметить, что, несмотря на родство протяжённых учас-
тков ДНК, расположены они в геномах штаммов по-разному. При секвенировании штамма VT6 полу-
чено 1.716.067.812 нуклеотидов, распределённых по 171.434 прочтениям, из которых 130.800 (76.3%) 
имели качество Q > 10. Геном этого штамма имеет сложную структуру, включающую многочисленные 
МГЭ, а также внехромосомные генетические элементы. Геном состоит из хромосомы (6.464.421 п.н.) и 
4 плазмид: 498 т.п.н., 187 т.п.н., 133 т.п.н. (кольц.), 100 т.п.н. (кольц.). Среднее покрытие – 120. Для кор-
рекции мелких ошибок мы используем данные Illumina. Концы кольцевых элементов достоверно пере-
крываются.

Описанный в данной работе подход, включающий секвенирование длинных прочтений, сборку и 
анализ полученных данных, позволяет с достаточной точностью собирать не контиги, а полные репли-
коны, структура которых достоверно подтверждена. Коллектив авторов планирует расширять таксоно-
мическое разнообразие объектов, секвенируемых указанным методом, что позволит внести значитель-
ный вклад в изучение структур полных геномов микроорганизмов.
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15-2021-973 (28.09.2021-31.12.2021)



<<
  /ASCII85EncodePages false
  /AllowTransparency false
  /AutoPositionEPSFiles true
  /AutoRotatePages /None
  /Binding /Left
  /CalGrayProfile (Dot Gain 20%)
  /CalRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CalCMYKProfile (U.S. Web Coated \050SWOP\051 v2)
  /sRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CannotEmbedFontPolicy /Error
  /CompatibilityLevel 1.4
  /CompressObjects /Tags
  /CompressPages true
  /ConvertImagesToIndexed true
  /PassThroughJPEGImages true
  /CreateJDFFile false
  /CreateJobTicket false
  /DefaultRenderingIntent /Default
  /DetectBlends true
  /ColorConversionStrategy /LeaveColorUnchanged
  /DoThumbnails false
  /EmbedAllFonts true
  /EmbedJobOptions true
  /DSCReportingLevel 0
  /EmitDSCWarnings false
  /EndPage -1
  /ImageMemory 1048576
  /LockDistillerParams false
  /MaxSubsetPct 100
  /Optimize true
  /OPM 1
  /ParseDSCComments true
  /ParseDSCCommentsForDocInfo true
  /PreserveCopyPage true
  /PreserveEPSInfo true
  /PreserveHalftoneInfo false
  /PreserveOPIComments false
  /PreserveOverprintSettings true
  /StartPage 1
  /SubsetFonts true
  /TransferFunctionInfo /Apply
  /UCRandBGInfo /Preserve
  /UsePrologue false
  /ColorSettingsFile ()
  /AlwaysEmbed [ true
  ]
  /NeverEmbed [ true
  ]
  /AntiAliasColorImages false
  /DownsampleColorImages true
  /ColorImageDownsampleType /Bicubic
  /ColorImageResolution 300
  /ColorImageDepth -1
  /ColorImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeColorImages true
  /ColorImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterColorImages true
  /ColorImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /ColorACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /ColorImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000ColorACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000ColorImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasGrayImages false
  /DownsampleGrayImages true
  /GrayImageDownsampleType /Bicubic
  /GrayImageResolution 300
  /GrayImageDepth -1
  /GrayImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeGrayImages true
  /GrayImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterGrayImages true
  /GrayImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /GrayACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /GrayImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000GrayACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000GrayImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasMonoImages false
  /DownsampleMonoImages true
  /MonoImageDownsampleType /Bicubic
  /MonoImageResolution 1200
  /MonoImageDepth -1
  /MonoImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeMonoImages true
  /MonoImageFilter /CCITTFaxEncode
  /MonoImageDict <<
    /K -1
  >>
  /AllowPSXObjects false
  /PDFX1aCheck false
  /PDFX3Check false
  /PDFXCompliantPDFOnly false
  /PDFXNoTrimBoxError true
  /PDFXTrimBoxToMediaBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXSetBleedBoxToMediaBox true
  /PDFXBleedBoxToTrimBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXOutputIntentProfile ()
  /PDFXOutputCondition ()
  /PDFXRegistryName (http://www.color.org)
  /PDFXTrapped /Unknown

  /Description <<
    /ENU (Use these settings to create PDF documents with higher image resolution for high quality pre-press printing. The PDF documents can be opened with Acrobat and Reader 5.0 and later. These settings require font embedding.)
    /JPN <FEFF3053306e8a2d5b9a306f30019ad889e350cf5ea6753b50cf3092542b308030d730ea30d730ec30b9537052377528306e00200050004400460020658766f830924f5c62103059308b3068304d306b4f7f75283057307e305930023053306e8a2d5b9a30674f5c62103057305f00200050004400460020658766f8306f0020004100630072006f0062006100740020304a30883073002000520065006100640065007200200035002e003000204ee5964d30678868793a3067304d307e305930023053306e8a2d5b9a306b306f30d530a930f330c8306e57cb30818fbc307f304c5fc59808306730593002>
    /FRA <>
    /DEU <>
    /PTB <>
    /DAN <>
    /NLD <>
    /ESP <>
    /SUO <>
    /ITA <>
    /NOR <>
    /SVE <>
  >>
>> setdistillerparams
<<
  /HWResolution [2400 2400]
  /PageSize [612.000 792.000]
>> setpagedevice


