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РЕФЕРАТ 

 

Данная работа выполнена на 49 страницах машинописного текста. В 

работу включено 8 таблиц и двенадцать рисунков. Список использованной 

литературы включает 40 источников. 

СРЕДНЯЯ НУКЛЕОТИДНАЯ ИДЕНТИЧНОСТЬ, ОТНОСИТЕЛЬНАЯ 

МЕЖГЕНОМНАЯ ДИСТАНЦИЯ, СИСТЕМАТИКА, ГЕНОМ, ГЕНОМИКА, 

БАРКОДИРОВАНИЕ, СЕКВЕНИРОВАНИЕ. 

Целью данной работы является исследование метода филогеномики и 

его зависимости от качества сборки генома и возможность использования 

данного метода в таксономии, а также для ревизии в систематике прокариот. 

На примере пяти штаммов Methyloligella halotolerans VKM B-

2706T(C2T), Methylophaga muralis VKM B-3046T(Bur 1T), Rathayibacter sp. 

VKM Ac-2630, Rathayibacter оskolensis VKM Ac-2121T, Agreia pratensis VKM 

Ac-2121T, было обнаружено что межгеномная дистанция не зависит от 

качества сборки генома, основных ее параметров. 

Было обнаружено, основываясь на среднюю нуклеотидную 

идентичность, на примере полифилетической группы Pseudomonas putida, 

что многие штаммы данной группы, занесенные в базу данных под разным 

названием, на самом деле относятся к штаммам одного вида и наоборот, что 

свидетельствует о желательной ревизии полифилитических групп. 

Был проведен первый этап метода баркодирования на примере 

дрожжевых грибов рода Debaryomyces, актуальность которого возрастает в 

связи с потребностью быстрой идентификации и систематики 

микроорганизмов. 
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11:1 н1,11 t) L'KI 1) 10 1,в:1J111ф11ка111101111: ю rа[)т у сту;tс1 ,тки 4 кур<.:а биоло1·ичс<.:ко1 ·0 
факут,1·с1·u 11" 11111.1ш1с1111я 06.03.01 Георr·исвой Зшпы )(митриеш1ы 

«Р"нш1т11е метолов бщжощ1рованш1 и фи1101·е1юмики д11я систематики 
прокариотических и ·эукариотических микроорганизмов» 

С11<.: l'l':\1a п1кз м 11 кроор1·а111п,10в, 11срсж1шаю11щя в буюшт,ном смысле 
с:юва В IIOCJICJLHIIC ГО)LЫ pl'IIOJIIOILIIIO, 11ретсрне11а '311::lЧИТСJIЫIЫС изменения. 8 
l't.шнt l' 1шс;1с1111см ншюй ф11.1ю1\:11сп1 11еt:кой систематики 11рокариот во всем 
i\lllp� 11ро1ю;111 го1 рсв�пш1 м11кро()11ых кш111скций. Со·тuние шщежных систем 
КJ1асс11ф11ка111111 11 11;te11·11нl111ка111111 KJK 11рокаr11от, ·ruк и ·Jукариот актуально 
:1:is1 Kt)IIC гру11рова11ш1 ф11.101·с11с 111 11сск11х ;1rсв, 011с11ки биор�лнообра·тя и 
.\0,'la ню;1ю111111. ()()l'Clll''ll'lllll' 1101·0 IHH:\IOЖIIO H)Jll,KO С И<.:IJOJlJ:,ЗOl3311ИCM 

1·L·1ю,111ых 1·с.\1ю:10п1ii. Со·цu1111ыс м11ров1,1с ба'3ы 1·с1юмов микrоорганизмов 
11tн1ю11яют 11с11оm,-зова ,ъ мс ю;н,1 био1111фоr.,1атики лля совер1не11ствов:шия 
с 111.:тс,1�п11 к11. 

11с11ш11, I)'l':-.1 ый З:1а юii }t:-.11присв11оi1 мето;1 баrкою1рова11ия (ДНК-
111 гр11хко;111рова1111я) 1нн1ю111111 автору 11е то111,ко уточнить iЮСтовеrность 
11:1с1п1нjтк�щ1111 в11дов, 110 и установи1ъ место вида в существующей 
к11асс11ф11ка111111. Построены ле11;1rш·рамм1>1, выявnяющие генетическое 
ро;1ство а113:11п11руемых 111там,юв \111крооr1 ·а11и1мов. С ис,юльзованием 
:\11.?·1 o:1u ,1сж1·с110,111011 ;"111с 1·а11111111 ав I ory у;1а:юс1, ус гановип,, что широко 
IПBL'C 1 11ыii \t11кро61ю:101·аi\1 11 11ас ю 1к110:11,-J\'С\1ы11 в биотехнологии вид 
Pseшlomunus /lllfi(/(l, 11ре;1став:1ж.·т (.;()t)Oii lll'CKO]ll,KO р,ПJIИЧIIЫХ ВИДОВ. 
1 Ir11:\1L'lll'1111c с·1а11;щрл11,1:х :--111 кро[)110;ю1·ическ11х мс ю;юв 110требовало бы для 
") l'Ol'O ,'l:НIТCJll,IIOГO врсмс1111 И ·н1а•1111 l'Jll,llbl.\ \1Н 1·cpИi..1Jll,IIЫX 1атрат. Автор не 
01·р�11111ч11:rась а11::ш113ом метода на пrокариотах, а продолжила работу на 
аско.,11щетных лрожжах. На 11римере лрожжей рода Deha1-_1юmyces, полный 
1·е110\1 которых содержится в б,ле щшных ВКМ, были со1даны уникальные 
11раi1меры с баркодам11. Удалое,, пока·3ап,, как можно исполь1овал, метод 
барко;111рова1111я актуаm,1юсп, которого во1растает в свя1и с потребносп,ю 
быстроi1 и;1снтиф11ка1111и и систематики микроорганизмов 
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