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Диатомовые водоросли: 
систематика

raphid pennates:
Phaeodactylum tricornutum
Fragilariopsis sp.
Pseudo-nitzschia multiseries

araphid pennates:

Synedra acus

centric diatoms:

Thalassiosira 
pseudonana



  



  



  



  



  

Growth curves Western-Blot, ugCPS Western-Blot, AO



  

Overview of the roles of unCPS and 
the diatom urea cycle



  



  

McrBC and Tiling Array profiling



  

Bisulfite conversion and sequencing



  

Overall statistics

● Обнаружено 3 887 HMRs (~1.4Mb, 5% генома)
● 39% HMRs картируются на TEs
● Значительная часть HMRs картируется на 

неповторяющиеся области генома:
– 587 HMRs – межгенные области

– 505 HMRs – области генов

– 604 HMRs – области генов, перекрывающихся с 
TEs



  

 Methylation profiles of genes



  

 DNA methylation in TEs



  

Methylation patterns of selected genes



  

 Distribution of TEs around genes



  



  

Abundance of small RNAs mapped 
along chromosome 22



  

 Percentage of small RNA 
sequences



  

Small RNA  distribution by genic 
features



  

Актуальность получения 
последовательности ядерного 

генома S. acus 
● Диатомовые водоросли:

– важнейший компонент глобальной экосистемы

– перспективный биотехнологический объект

– группа организмов со сложной эволюционной 
историей

● Только один вид Bacillariophyta является 
модельным организмом

● Известны последовательности ядерных 
геномов четырех видов диатомей (2 
опубликованы)



  

Актуальность получения 
последовательности ядерного 

генома S. acus
(продолжение)

raphid pennates:
Phaeodactylum tricornutum
Fragilariopsis sp.
Pseudo-nitzschia multiseries

araphid pennates:

Synedra acus

centric diatoms:

Thalassiosira 
pseudonana



  

Статистика сборки ядерного 
генома S. acus

5FLX 7FLX+2MiSeq(PE+4MP)

9 40 33
149,60 146,50 271,1

3.7M 4.5M 11M 4.5M 30.8M
1 240M 3 004M 2 241M 3 004M 5 337M

34K 37K 9.8K 40.8K 3.9K
67M 81M 73M 96M 98M

N50ContigSize 3.0K 3.4K 10.5K 3.8K 100.1K

Assemby 7FLX+MiSeq(PE)
Alignment statistics

peakDeth PE Reads PE Reads
estimatedGenomeSize

numAlignedReads
numAlignedBases

Contigs
numberOfContigs
numberOfBases



  

Покрытие сборки ядерного 
генома S. acus
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Представленность 
ультраконсервативных CEGs 

(Conserved Eukaryotic Genes) в 
геномах диатомовых водорослей

Proteins Completeness, %* Total Average
223 90 276 1.24
223 90 274 1.24
219 88 401 1.83
217 88 359 1.65

T. pseudonana
P. tricornutum
F. cylindrus
S. acus

* out of 248 highly-conserved CEGs



  

Вопросы?
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