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Полногеномное секвенирование (WGS) — это лабораторная процедура, определяющая 
порядок нуклеотидных оснований (A, T, C и G) в геноме организма. 

Рисунок 1. Граф де Брейна Рисунок 2. Сжатый граф де Брейна

ГЛАВА 1. ОБЗОР МЕТОДОВ АНАЛИЗА ГЕНОМНОГО КОНТЕКСТА

Полногеномное секвенирование

Пример: ACGTCCCGTCAA, k = 3
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Olekhnovich E. I. et al. MetaCherchant: analyzing genomic context of antibiotic resistance genes in gut 

microbiota //Bioinformatics. – 2018. – Т. 34. – №. 3. – С. 434-444. 

ГЛАВА 1. ОБЗОР МЕТОДОВ АНАЛИЗА ГЕНОМНОГО КОНТЕКСТА

Геномный контекст

Геномный контекст – это подграф графа де Брейна, построенный вокруг анализируемого 
гена. Построить геномный контекст можно при помощи приложения MetaCherchant.
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ГЛАВА 1. ОБЗОР МЕТОДОВ АНАЛИЗА ГЕНОМНОГО КОНТЕКСТА 

Визуализация графа де Брейна в приложении Bandage

4
Wick R. R. et al. Bandage: interactive visualization of de novo genome assemblies //Bioinformatics. 

– 2015. – Т. 31. – №. 20. – С. 3350-3352. 



ГЛАВА 1. ОБЗОР МЕТОДОВ АНАЛИЗА ГЕНОМНОГО КОНТЕКСТА 

Определение конформации хромосом (Hi-C)

Hi-C секвенирование - один из методов изучения 
пространственной организации генома.
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WGS связи 

Hi-C связи

Belton J. M. et al. Hi–C: a comprehensive technique to capture the conformation of genomes 
//Methods. – 2012. – Т. 58. – №. 3. – С. 268-276.



ГЛАВА 1. ОБЗОР МЕТОДОВ АНАЛИЗА ГЕНОМНОГО КОНТЕКСТА 

Биологический вызов

• Антибиотико-резистентные гены могут располагаться в 
плазмидах.

• Бактерия приобретает свойство устойчивости к 
антибиотикам, если в ее клетках есть плазмида с АРГ.

• Хромосомная ДНК бактерии и геном плазмиды имеют Hi-C 
связи друг с другом, если лежат в одной клетке.

Биологическая задача:

Получение информации о взаимосвязях мобильных 
элементов (например, плазмид) и их носителей.
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Цель: 
Совершенствование методов построения и визуализации 
геномного контекста.

Задача:
1) Разработка метода построения геномного контекста 
вокруг анализируемых генов с учетом Hi-C связей на основе 
приложения MetaCherchant.
2) Использование данных Hi-C секвенирования и результатов 
таксономического анализа при визуализации графа де 
Брейна в приложении Bandage.

ГЛАВА 1. ОБЗОР МЕТОДОВ АНАЛИЗА ГЕНОМНОГО КОНТЕКСТА 

Цели и задачи
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microbiota //Bioinformatics. – 2018. – Т. 34. – №. 3. – С. 434-444. 

ГЛАВА 2. ПОСТРОЕНИЕ ГЕНОМНОГО КОНТЕКСТА С УЧЕТОМ HI-C СВЯЗЕЙ

Этап 1: Построение исходного геномного контекста

Построение подграфа графа де Брейна при помощи приложения 
MetaCherchant.
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ГЛАВА 2. ПОСТРОЕНИЕ ГЕНОМНОГО КОНТЕКСТА С УЧЕТОМ HI-C СВЯЗЕЙ

Поиск Hi-C связей, расширяющих геномный контекст

Поиск Hi-C ридов при помощи утилит 
BWA [1] и SAMTools [2].
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ГЛАВА 2. ПОСТРОЕНИЕ ГЕНОМНОГО КОНТЕКСТА С УЧЕТОМ HI-C СВЯЗЕЙ

Построение геномного контекста с учетом Hi-C связей

Построение расширенного геномного контекста при помощи 
приложения MetaCherchant. 
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ГЛАВА 3. ВИЗУАЛИЗАЦИЯ ГРАФА ДЕ БРЕЙНА С HI-C СВЯЗЯМИ

Визуализация графа в приложении Bandage до его модификации
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Визуализация Hi-C связей
• Фильтры Hi-C ребер
• Минимальный вес Hi-C связи
• Минимальная длина контигов
• Hi-C связи между различными 

компонентами связности
• Ровно одна Hi-C связь между 

различными компонентами
• Раскраска по компонентам связности
Фильтры компонент связности
• Только большие компоненты связности
• Только связанные Hi-C ребрами с целевой 

компонентой

Таксономический анализ
• Информация про таксоны вершины
• Раскраска по таксонам
• Продление раскраски
• Подписи таксонов
• Фильтрация по таксонам
• Фильтрация по таксонам с учетом Hi-C
• Отчет с общей информацией о 

таксонах
• Отчет с информацией о Hi-C связях 

таксона
Сжатие графа
• Раскрытие сжатой вершины

ГЛАВА 3. ВИЗУАЛИЗАЦИЯ ГРАФА ДЕ БРЕЙНА С HI-C СВЯЗЯМИ

В приложении Bandage добавлен следующий функционал
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ГЛАВА 3. ВИЗУАЛИЗАЦИЯ ГРАФА ДЕ БРЕЙНА С HI-C СВЯЗЯМИ

Визуализация результатов таксономического анализа
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ГЛАВА 3. ВИЗУАЛИЗАЦИЯ ГРАФА ДЕ БРЕЙНА С HI-C СВЯЗЯМИ

Хранение данных таксономического анализа

1 уровень – Домен (минимальный уровень)

2 уровень – Царство

3 уровень – Тип

4 уровень – Класс

5 уровень – Порядок

6 уровень – Семейство

7 уровень – Род

8 уровень – Вид (максимальный уровень)

URL: https://en.wikipedia.org/wiki/Domain_(biology) 14



Name: Node_1
….
Tax*: Gammaproteobacteria
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Дерево таксонов

Класс Gammaproteobacteria

Тип Proteobacteria

Домен Bacteria

Список вершин:

ГЛАВА 3. ВИЗУАЛИЗАЦИЯ ГРАФА ДЕ БРЕЙНА С HI-C СВЯЗЯМИ

Хранение данных таксономического анализа

Wood D. E., Lu J., Langmead B. Improved metagenomic analysis with Kraken 2 //Genome biology. –

2019. – Т. 20. – №. 1. – С. 1-13.



ГЛАВА 3. ВИЗУАЛИЗАЦИЯ ГРАФА ДЕ БРЕЙНА С HI-C СВЯЗЯМИ

Фильтрация вершин по таксонам
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Pediococcus

Levilactobacillus



ГЛАВА 3. ВИЗУАЛИЗАЦИЯ ГРАФА ДЕ БРЕЙНА С HI-C СВЯЗЯМИ

Фильтрация вершин по таксонам с учетом Hi-C связей

17



Рисунок 1. Несжатый граф

Рисунок 2. Сжатый граф

ГЛАВА 3. ВИЗУАЛИЗАЦИЯ ГРАФА ДЕ БРЕЙНА С HI-C СВЯЗЯМИ

Сжатие графа
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ГЛАВА 3. ВИЗУАЛИЗАЦИЯ ГРАФА ДЕ БРЕЙНА С HI-C СВЯЗЯМИ

Раскрытие одной сжатой вершины графа
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ГЛАВА 4. ТЕСТИРОВАНИЕ НОВОГО СПОСОБА ПОСТРОЕНИЯ И ВИЗУАЛИЗАЦИИ ГЕНОМНОГО КОНТЕКСТА

Тестирование на реальных данных

АРГ: TEM
АРГ: cfxA

АРГ: OXA
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ГЛАВА 4. ТЕСТИРОВАНИЕ НОВОГО СПОСОБА ПОСТРОЕНИЯ И ВИЗУАЛИЗАЦИИ ГЕНОМНОГО КОНТЕКСТА

Тестирование с данными таксономического анализа
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АРГ: ТЕМ

Hi-C связи с семействами 
бактерий: 
1) Escherichia
2) Klebsiella



1) Разработан метод построения геномного контекста с 
учетом Hi-C связей.
2) Реализован новый функционал в приложении Bandage:

2.1) Отображение Hi-C связей
2.2) Отображение таксонов
2.3) Сжатие графа

3) Проведено тестирование на сгенерированных и 
реальных метагеномных данных.
4) Участие на конференциях:

4.1) XI Конгресс молодых ученых в Университете 
ИТМО
4.2) 51-ая научная и учебно-методическая 
конференция Университета ИТМО.

5) Акт о внедрении (центр физико-химической медицины).
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ЗАКЛЮЧЕНИЕ



Спасибо за внимание!

www.ifmo.ru


