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Введение. Исследования генома одноклеточных организмов (протистов) нуждаются в 

получении и поддержании чистых культур [1]. Бактерии, которые чаще всего находятся в 

культуре протистов, носят как положительную роль, так и отрицательную. С одной стороны 

бактерии являются пищей для протистов, а с другой – многообразие бактерий встанет на пути 

качественного секвенирования нужного объекта [2-3]. 

 

Основная часть. В настоящей работе были разработаны подготовительные этапы для 

получения полногеномной сборки питающегося бактериями протиста N.thermophila. 

Подготовка материалов разделяется на два этапа: 

1. Подготовка живого материала: 

1.1 Культивирование N.thermophila на монокультуре  E.coli по специальной 

методике. Результатом является быстрое размножение N.thermophila и постепенное 

вытеснение их культуры других видов бактерий, попавших из природной среды. 

1.2 Фильтрование культуры через антибактериальные фильтры (5 мкм) с помощью 

вакуумной фильтрационной установки «Milipore Vacuum pump» с промывкой стерильной 

средой PJ. 

1.3 Концентрирование отфильтрованных клеток N.thermophila с помощью 

центрифугирования. 

2. Первичная обработка результатов секвенирования биоинформатическими методами: 

2.1. К-мерный анализ результатов секвенирования (программа Jellyfish). Анализ 

состава, полноты и качества полученных материалов, качества прочтений [4]. 

2.2. Фильтрация результатов секвенирования в программе Kraken 2. Разделение 

прочтений по таксономическому признаку. Удаление прочтений, явно принадлежащих 

бактериям [5]. 

2.3. Черновая сборка контигов в программе SPAdes из прочтений, отобранных 

программой Kraken 2 [6]. 

2.4. В программном пакете BlobToolKit находятся и отбираются контиги, чётко 

принадлежащие эукариотному организму. Затем путём выравнивания отбираются прочтения, 

связанные с отобранными контигами и используются для чистовой сборки [7-8]. 

 

Вывод. Предложенный подход будет применён на полногеномной сборке N. thermophila 

в процессе выполнения исследований по проекту РНФ № 22-24-01149. В случае удачи этот же 

подход может применяться далее при сходных исследованиях. 

 

Исследование поддержано грантом РНФ № 22–24-01149. 
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