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Мотивация и цель: В эпоху появления секвенирования нового поколения (NGS) стремительно 
увеличились объемы данных о геномах организмов, в том числе и бактериальных. Однако быстро 
растущий объем этих данных намного опережает их анализ и понимание того, как на уровне 
последовательности гены регулируются в этих геномах. На сегодняшний день известно, что 
регуляция транскрипции у бактерий осуществляется с помощью ряда механизмов, в основе которых 
лежат транскрипционные факторы (ТФ) [1]. Но все же остается малоизученным какое количество 
генов имеет регуляторные механизмы. 
Методы и алгоритмы: В рамках данной работы информация о ТФ бактерий была взята из БД: 
CollecTF и UniprotDB. С помощью Blast+ осуществлялось выравнивание на аннотированные 
геномы бактерий. Обработка полученных данных после выравнивания и отбор подходящих 
кандидатов ТФ, а также ряд алгоритмов выполнялись с помощью Python и ряда библиотек. Веб-
сервис Operon-mapper [2] использовался для распознавания оперонов в бактериальных геномах. 
Данная информация необходима для нахождения промоторных районов, которые послужат 
отправной точкой для дальнейшего определения ССТФ. 
Результаты: На сегодняшний день разработан рабочий вариант алгоритма по поиску ТФ в геноме 
бактерии на основе имеющейся информации о ТФ из БД CollecTF. Реализован алгоритм для 
получения межоперонных интервалов на языке Python с помощью библиотек: pandas, numpy и 
biopython. Проведено тестирование полученного алгоритма на геномах модельных организмов из 
базы данных NCBI. В случае сборки генома до нескольких скаффолдов, проведена предобработка 
файлов, полученных с веб-сервиса Operon-mapper. Алгоритм находится на стадии адаптации для 
данных секвенирования геномов бактерий из коллекций участников консорциума Курчатовского 
геномного центра. 
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