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PE®OEPAT

HunnomHas pabotra 45 crtpanun, 21 pucyHok, 5 Ttabnui, 24 HCTOYHMKA

JIMTEPaTypHI.

KmroueBsie  cioa:  HYKJIEOTUIHAS  ITIOCJIEJOBATEJIBHOCTD,
PET'YJISITOPHBIE SJIEMEHTBI, [TPOMOTOP, TEPMUHATOP,
KOMIIBIOTEPHBIN AHAJINS.

Llenp paboOTHI: aHAIM3 HYKJICOTHIHOW MOCJICIOBATCIIBHOCTH KJIOHUPOBAHHOIO
yuactka reHoma mrtamma Bacillus subtilis BHUU T'enetuka 15 C10 ¢ momoribio
MOJICKYJIIPHO-TEHETHYCCKUX U OMOMH(DOPMAIIMOHHBIX MTOIXO0/I0B.

OOBeKT uccieIoBaHus: MEXKIeHHBIN yyacTok tmrB-aroK renoma B. subtilis.

MeTto bl UCCIICIOBAHMUS . MOJIEKYJIIPHO-TCHETHUSCKU I aHaIu3,
MaTeMaTHYEeCKUH aHanu3, anaaus in silico.

B mocrmemHee BpeMs  CHIBHO — BO3POCIIO  YHCIO  CEKBEHHPOBAHHBIX
MPOKAPHOTUYECKUX TEHOMOB, YTO MPHUBEJIO K POCTY KOJINYECTBA MEPBUYHBIX JTaHHBIX.
B ¢Bsi3u ¢ 3THM BO3pocia posib KaYeCTBEHHOH aHHOTAIIMHM TOJYYCHHBIX I€HOMOB.
CerojHsi mpoliecc aHHOTAI[MK BCe OOJbIIIE aBTOMATH3UPYETCS, YTO CIOCOOCTBYET
CO3JTaHHIO OOJIBIIOTO KOJUYECTBA TUIATGOPM, MPOrpaMM U TPUIIOKEHUH JIJIsl aHAIM3a
HYKJICOTHIHBIX TOCJea0BaTeIbHOCTeH. OIHAKO YacTO IMOJyuYeHHbIC aHHOTAIIMUA HE
COJCPXKHUT HMHMOPMAIIMIO O PETYIATOPHBIX IOCIEAOBATEIILHOCTAX TE€HOB, 4TO
HPUBOIUT K TOSBJICHUIO HETOYHBIX WM OIIMOOYHBIX JAHHBIX O CTPYKType H
(GYHKIUSAX TEHOB.

B pe3ynbrare npoBeneHHOM pabOThI ¢ MOMOIIBIO aHamm3a in SiliCo B MekreHHOM
yuactke tmrB-aroK rexmoma B. subtilis Obiim oOHapykeHbl 4 mpOMOTOpHBIE U 2
TCPMUHATOPHBIC O0JIACTH C pa3IMYHON BEPOSATHOCTHIO OOHapykeHus. IIpoBeneH
aHa/M3 KIOHMPOBAaHHOrO yuacTka reHoma mrtamma Bacillus subtilis BHUU
I'enetnka 15 C10 ¢ TOMOIIBIO MOJEKYISIPHO-TEHETHIECKUX M OMOMH(POPMAITMOHHBIX
MOAXOAO0B. AHanu3 MoKazal Haiuuue 4 TMPOMOTOPHBIX M 2 TEPMHUHATOPHBIX
PETYIATOPHBIX 3JIEMEHTA, UMEIONTUX PAa3IMYHYI0 BEPOSITHOCTHIO OOHapykeHus. [lpu
CpPAaBHCHMH  PE3yJbTaTOB, HOJYYCHHBIX IS ABYX AHATTU3UPYEMbIX
MOCIICIOBATEIIBHOCTEH, OBLIO BBISBICHO CXOJICTBO PACIIOJIOKEHHUS PETYISITOPHBIX
9JIEMEHTOB, MPEJICKa3aHHBIX Ha U3yYaeMOM y4acTKe TeHOMA.

ABTOPOM AUIUIOMHOM pabOThl ObUI BBINOJHEH aAHAJUTUYECKUH 0030p
JUTEpaTyphl 10 JAHHOH TeMe, MPOBEIeH cOop JAaHHBIX. CaMOCTOSITETBHO TPOBECH
MOJIEKYJISIPHO-TE€HETUYECKUM, KOMIIBIOTEPHBIN, CTaTUCTUYECKUI aHaJIU3
HYKJICOTHIHOMN MOCICI0BATEIbHOCTH, HHTEPIPETALNS MOTYICHHBIX PE3YIbTATOB, UX
U3JI0KEHUE, a TaKXKe POPMYTUPOBKA BHIBOIOB.



PO®EPAT

HeimuiomMuass mpana 45 crapoHak, 21 mamioHak, S5 TaOmin, 24 KPBIHIIbI

JTapaTyphl.
KrouaBbis CJIOBBI: HYKJIEATBIJIHAS TACJIIJIOYHACLID,
POT'VIJIATAPHBIA OJIEMEHTHI, I[TPOMOTOP, TOPMIHATAP,

KAMIT'IOTAPHBI AHAJII3.

MbTa mpaupl: aHali3 HyKJI€aTblIHAW MacisJOoyHAclll KjIaHaBaHara y4yacTka
renomy 1rtamy Bacillus subtilis YH/I I'enersika 15 C10 3 manamoraii ManexysisipHa-
reHEeTBIYHBIX 1 O1s11H(apMalbIHBIX TAABIX0AY.

AO'ekT nacnenaBaHHs: MeXreHHbI yuactak tmrB-aroK remomy B. subtilis.

MeTtanel facnefaBaHHS: MaJeKyJspHA-TEHETHIYHBI aHaji3, MAaTIMaTBIYHBI
aHaii3, agaiis in silico.

VY anomrHi yac MOIHa y3paciia KOJbKacCIlb CEKBEHIPABAHBIX MPAKAPBISTHIYHBIX
TeHOMay, IITO MPBIBSIIO JIa POCTY KOJBKACIII TIEPITACHBIX Ja3¢HBIX. Y CYBS3i 3 TITHIM
y3pacia pojs sIkacHail aHaTallbli aTphIMaHbIX TeHOMay. CEHHs mparpCc aHaTalpbli ycé
0oJBII ayTaMaThI3yelllla, ITO CHPHISE CTBAPIHHIO BsUTIKAH KOJbKACIi TUIaT(OpM,
nparpam 1 Jajgatkay s aHallizy HYKJIeaThIIHBIX MacisgoyHaclsay. AJHaK dYacrta
aTpbIMaHbIsl  aHaTalblli HE 3MAIIYarolub  iHGapMmaipiro ald  pATyJISITOPHBIX
nacisiIOYHacIiX TeHay, IITO TMPBIBOA3IINL Ja 3'AVIeHHS HeJaKJIagHbiX abo
HATIPABUIBHBIX JA3€HBIX a0 CTPYKTYPHI 1 QYHKIIBI1 TeHAY.

VY BBIHIKY NpaBeI3eHal mpallbl 3 Janamorai aHamizy in SilicO ¥ MeXreHHbIM
yuacTky tmrB-aroK remomy B. subtilis Obuti BeIyIeHBIT 4 mpoMoTapHbIS 1 2
TApPMIHATAPHBISA BOOJACIII 3 pO3HAW BeparoHACIIO BhISYJIeHHS. [IpaBen3eHsl aHami3
K1aHaBaHara yuyactka reHomy mramy Bacillus subtilis YHI I'enetsika 15 C10 3
JmanaMorai MajeKyJIspHa-TeHEThIYHBIX 1 OisiHdapManbliHBIX MaabIxoaay. AHaii3
nakaszay HasyHacIb 4 TpaMOTAPHBIX 1 2 TAPMIHATAPHBIX PATYISATOPHBIX DIIEMEHTA, SIKis
MaloIlb PO3HYIO BEparoJHACIh BBIAYICHHS. [Ipbl mapayHaHH BBIHIKAY, aTpbIMaHBIX
JUIL  JIBYX aHaJi3aBaHBIX TMACIAIOYHACITY, OBUIO BBIAYJIeHAa MaaabCeHCTBA
pPa3MSIIIIUAHHS PATYJISTOPHBIX JJIEMEHTAY, Mpan0adaHblX HAa BBIByYa€MbIM YYacTKY
TeHOMY.

A¥yTapaMm npITuIOMHAN paOOThI ObIY BhIKAHAHBI AHAIITHIYHEI arjisi]] JTiTapaTyphl
ma Jaja3eHail TAMe, TMpaBea3eHbl 300p mgam3eHbix. CamacToiiHa TpaBe3CHbI
MaJIeKyJIIpHA-TeHEThIYHBI, KaMII FOTAPHBI, CTATHICTBIYHBI aHaJi3 HYyKJeaThlqHAN
MacsAA0OYVHACIT, THTIPIPATAIBIA aTPHIMAHBIX BBIHIKAY, 1X BBIKJIQJaHHE, a Takcama
dbapmynéyka BbIBaay.



ABSTRAKT

Diplomarbeit  enthdlt 45 Seiten, 21 Zeichnungen, 5 Tabellen,
24 Literaturquellen.

Schliisselworter: NUKLEOTIDSEQUENZ, REGULATORISCHE
ELEMENTEN, PROMOTOR, TERMINATOR, COMPUTERANALYSE.

Zweck der Arbeit: Analyse der Nukleotidsequenz des geklonten
Genomabschnitts des Bacillus subtilis-Stamms in der Genetik 15 C10 mit Hilfe von
molekulargenetischen und Bioinformationsansétzen.

Gegenstand der Studie: der intergene Bereich des tmrB-aroK Genoms
B. subtilis.

Forschungsmethoden: molekulare und genetische Analyse, mathematische
Analyse, Analyse in silico.

Die Anzahl der sequenzierten prokariotischen Genome ist in letzter Zeit stark
gestiegen, was zu einem Anstieg der Priméirdaten gefiihrt hat. In dieser Hinsicht hat die
Rolle der qualitativen Annotation der erhaltenen Genome zugenommen. Heute wird
der Annotationsprozess zunehmend automatisiert, was zu einer grolen Anzahl von
Plattformen, Programmen und Anwendungen fiir die Analyse von Nukleotidsequenzen
beitrdgt. Die hidufig erhaltenen Anmerkungen enthalten jedoch keine Informationen
iiber regulatorische Gensequenzen, was zu ungenauen oder fehlerhaften Daten iiber die
Struktur und Funktionen von Genen fiihrt.

Als Ergebnis der in silico Analyse wurden im Inter-Gen-Bereich des tmrB-aroK
Genoms B. subtilis 4 Promotorbereiche und 2 Terminatorbereiche mit
unterschiedlicher Nachweiswahrscheinlichkeit gefunden. Es wurde eine Analyse des
geklonten Genomabschnitts des Bacillus subtilis-Stamms in der Genetik 15 C10 mit
Hilfe von molekularen und genetischen und bioinformativen Anséitzen durchgefiihrt.
Die Analyse zeigte das Vorhandensein von 4 promotorischen und 2 Terminator-
Regulatorelementen mit unterschiedlicher Nachweiswahrscheinlichkeit. Beim
Vergleich der Ergebnisse fiir die beiden analysierten Sequenzen wurde eine
Ahnlichkeit der Anordnung der auf der untersuchten Genomstrecke vorhergesagten
regulatorischen Elemente festgestellt.

Der Autor der Diplomarbeit hat eine analytische Uberpriifung der Literatur zu
diesem Thema durchgefiihrt und Daten gesammelt. Die molekulare und genetische,
computergestiitzte statistische Analyse der Nukleotidsequenz, die Interpretation der
erhaltenen  Ergebnisse, ihre Darstellung sowie die Formulierung der
Schlussfolgerungen wurden unabhiangig durchgefiihrt.



