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Введение. Изучение генетических механизмов простейших (одноклеточных эукариот), 

в том числе механизмов клеточного цикла позволяет получить много данных, важных для 

изучения клеточной биологии в целом, и решения важных вопросов эволюции. Оно, однако, 

имеет ряд особенностей: простейших сложно изолировать от среды, в которой они обитают, и 

синхронизировать клетки по срокам клеточного цикла. В итоге мы часто не имеем больших 

масс клеток, одинаковых по физиологическому состоянию и свободных от контаминантов. 

Поэтому при исследовании генетических механизмов простейших перспективным 

оказывается single cell подход, всё больше набирающий популярность при изучении процессов 

транскрипции, клеточной дифференцировки и клеточной физиологии.  

 

Основная часть. В настоящей работе разрабатывается методика изучения клеточного 

цикла амебоидного протиста N. thermophila с применением single cell подхода. 

Разрабатываемая методика состоит из пяти этапов: 

1) Приготовление кДНК и библиотек для секвенирования на основе мРНК одиночных 

клеток. 

2) Секвенирование полученных библиотек на платформах Illuminа и Oxford Nanopore и 

сравнительный анализ результатов секвенирования. 

3) Определение дифференциации экспрессии генов в образцах на основе результатов 

секвенирования. 

4) Выявление стадий клеточного цикла на основе генов-маркеров, в первую очередь генов 

белков-Циклинов. 

5) Сопоставление экспрессии генов на разных этапах клеточного цикла N. thermophila 

 

Вывод: обсуждаются подходы и решения, найденные для каждого из этапов 

разрабатываемой методики. Предлагаются пути их дальнейшего развития. 
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