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РЕЗЮМЕ 
В данной работе разобраны некоторые особенности бактерии 
Prevotella intermedia:Проанализирован состав генома двух 
последовательностей хромосом находящихся в этой бактерии,также 
был проанализирован внезапно малый GC-состав,как для 
болезнетворной бактерии.Изучены длины белков находящихся в ней и 
проведено расследование свойств особо длинных белков. 
 
Важно изучить особенности генома и протеома болезнетворной 
бактерии,вызывающей пародонтит,с которым сталкивалось до 90% 
процентов взрослого населения по заключению ВОЗ. 
 
КЛЮЧЕВЫЕ СЛОВА  
 
Prevotella intermedia,GC-СОСТАВ,ДЛИНЫ БЕЛКОВ, 
NZ_CP024727.1,NZ_CP024728.1 
 
ВВЕДЕНИЕ  

Prevotella intermedia — это грамотрицательная облигатная анаэробная 
патогенная бактерия. 

Является одним из бактериальных патогенов, которые, как 
предполагается, вызывают пародонтит, и часто выделяются из 
поддесневого налета у пациентов, страдающих острым 
некротизирующим гингивитом, гингивитом при беременности и 
хроническим пародонтитом, встречается у 55% пациентов с 
хроническим пародонтитом, это меньше других сопутствующих 
бактерий, но гипер локализация(повышенная приспосабливаемость 
бактерии к тому или иному организму) встречается у 7,7 % пациентов. 
Следовательно, бактерия является значимым прогностическим 
признаком тяжести поражения пародонта. Для P. intermedia, нет 
различий по полу по встречаемости и степени поражения при равной 
обсемененности. 

Положение бактерии в современной систематике:  

Царство Bacteria 

Тип Bacterioda 

Класс Bacteroidia 

Отряд Bacteroidales 

Семейство Bacteroidaceae 

Род Prevotella 

Вид Prevotella intermedia 

Геном бактерии представлен двумя хромосомами: NZ_CP024727.1,с 
количеством генов равным 2011558 и NZ_CP024728.1,с количеством 
генов равным 753182,также важно отметить количество других 
аспектов бактерии-2133 CDS,48 tРНК,12 rРНК 
(CDS-кодирующая последовательность (coding sequence) 
 
МЕТОДЫ 
 
1.ДЛЯ АНАЛИЗА СОСТАВА ГЕНОМА ХРОМОСОМ,А ТАКЖЕ ОПРЕДЕЛЕНИЯ ИМЕНИ И 
GC-СОСТАВА КАЖДОЙ, БЫЛИ ИСПОЛЬЗОВАНЫ ПРОГРАММЫ НА ЯЗЫКЕ 
ПРОГРАММИРОВАНИЯ PYTHON [1] 
2. ДЛЯ АНАЛИЗА ДЛИНЫ БЕЛКОВ,И СОЗДАНИЯ ГИСТОГРАММЫ,БЫЛИ 
ИСПОЛЬЗОВАНЫ ФУНКЦИИ СЧЁТЕСЛИМН,СУММ,А ТАКЖЕ ВОЗМОЖНОСТЬ 
СОЗДАНИЯ ГИСТОГРАММЫ ПРОГРАММЫ GOOGLE SHEETS.[2] 
3.ДЛЯ НАХОЖДЕНИЯ ИМЕН И GENEID ОСОБО ДЛИННЫХ БЕЛКОВ БЫЛА 
ИСПОЛЬЗОВАНА ФУНКЦИЯ ВПР ПРОГРАММЫ  GOOGLE SHEETS.[2] 
4.ДЛЯ ПОДСЧЕТА СТЕПЕНИ СЛУЧАЙНОСТИ БЫЛИ ИСПОЛЬЗОВАНЫ ФУНКЦИИ 
СЧЕТЕСЛИМН, BINOM.DIST, МИН ПРОГРАММЫ GOOGLE SHEETS.[2] 
 
РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ 
 
1.БЫЛИ ПРОАНАЛИЗИРОВАНЫ СОСТАВЫ ХРОМОСОМ ВХОДЯЩИЕ В 
БАКТЕРИЮ.ВАЖНО ОТМЕТИТЬ,ЧТО СОСТАВЫ АДЕНИНА И ТИМИНА ПРИМЕРНО 
РАВНЫ ДРУГ ДРУГУ,ОДНАКО РАЗНОСТЬ ЗНАЧЕНИЙ УВЕЛИЧИВАЕТСЯ С РОСТОМ 
КОЛИЧЕСТВА НУКЛЕОТИДОВ КОДИРУЮЩИХ ХРОМОСОМЫ(ДЛЯ СРАВНЕНИЯ 
РАЗНОСТЬ СОТАВОВ АДЕНИНА И ТИМИНА В ХРОМОСОМАХ NZ_CP024727.1 И 
NZ_CP024728.1 СООТВЕТСТВЕННО РАВНЫ 11514 И 494 
СООТВЕТСТВЕННО,ВАЖНО ОТМЕТИТЬ ЧТО ДЛЯ ВТОРОЙ ХРОМОСОМЫ КОЛИЧЕСТВО 
ТИМИНА БОЛЬШЕ ЧЕМ ДЛЯ АДЕНИНА,ОДНАКО ТОЧНОЙ ИНФОРМАЦИИ ПОЧЕМУ ЭТО 
ПРОИСХОДИТ НАЙТИ НЕ УДАЛОСЬ).GC-СОСТАВ ДЛЯ ХРОМОСОМ NZ_CP024727.1 
И NZ_CP024728.1 СООТВЕТСТВЕННО РАВЕН 42,86% И 44,85% 
СООТВЕТСТВЕННО.УДИВИТЕЛЬНО ЧТО СОСТАВ НАСТОЛЬКО МАЛ,КАК ДЛЯ 
БОЛЕЗНЕТВОРНОЙ БАКТЕРИИ ВЫЗЫВАЮЩУЮ ОДНОГО ИЗ САМЫХ ЧАСТО 
ВСТРЕЧАЮЩИХСЯ БОЛЕЗНЕЙ СТОМАТОЛОГИЧЕСКОГО СПЕКТРА,ВЕДЬ ДАННЫЙ 
СОСТАВ ХАРАКТЕРИЗУЕТ УСТОЙЧИВОСТЬ БАКТЕРИИ.ОДНАКО ЭТО МОЖЕТ 
ОБЪЯСНЯТЬСЯ ТЕМ ЧТО PREVOTELLA INTERMEDIA РЕДКО СУЩЕСТВУЕТ В 
ОДИНОЧКУ.ОБЫЧНО ОНА СТАБИЛИЗИРУЕТСЯ СОПУТСТВУЮЩИМИ 
БАКТЕРИЯМИ,КОТОРЫЕ ТАК ИЛИ ИНАЧЕ ВОЗДЕЙСТВУЮТ НА ИММУННУЮ 
СИСТЕМУ(А ТАКЖЕ НА СОСТАВ СЛЮНЫ О ЧЕМ СВИДЕТЕЛЬСТВУЮТ НЕКОТОРЫЕ 
ИССЛЕДОВАНИЯ,ОДНАКО ИХ ДОСТОВЕРНОСТЬ НАХОДИТСЯ ПОД ВОПРОСОМ,НО 
ЯВЛЯЕТСЯ  ИНТЕРЕСНОЙ ИНФОРМАЦИЕЙ)  
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(Рис 1.)Гистограмма с шагом 50 и 100 
 
На представленной гистограмме видно что пиков 2 с длинной 101-151 
и 201-251,однако не это меня заинтересовало,а то что после 
объективного снижения практически до нулевых значений количества 
белков после длины 1351,был внезапный всплеск длинных белков 
длинной 1351- 1551.Также самый длинный белок с длиной 2536 был  
совершенно внезапен,так как второй по длине составлял всего 
1891.Было интересно проанализировать более точные данные для 
длин белков,для чего была создана дополнительная гистограмма с 
большим шагом представленная ниже:  

 
(Рис 1.)Гистограмма с шагом 10 
 
На ней лучше заметны пики,и особо длинные белки бактерии. 
 
3)Получив данные выше было принято решение попытаться связать 
малый состав GC,а также особо длинные белки бактерии.Составив 
таблицу связывающих длину белка и его имя было выявлено то,что 
самым длинным белком был белок клеточной оболочки бактерии.Что 
означает высокомолекулярность клеточной оболочки,особенно это 
видно при сравнении общей длины белков в 
бактерии.Высокомолекулярность оболочки означает ее устойчивость 
следовательно можно пренебречь устойчивостью в 
геноме.Следовательно малый GC-состав объясняется не только 
сопутствующими бактериями наблюдаемых при пародонтите в 
микрофлоре,но и сложным составом клеточной оболочки 
защищающей бактерию от ферментов слюны и иммунитета 
человека(или животного). 
 
 
 
 

 
 

 
(Рис 3.)Таблица имен и длин белков 
 
 
4)Было проанализировано количество белков закодированных на двух 
цепях наибольшей хромосомы в бактерии,было выявлена 
статистическая значимость равная 0,0039, это означает что 
вероятность случайного распределения очень мала,а также различия 
важны для статистики.  
 

 
 
(Рис 4.)Таблица для оценки статистической значимости 
 

 
 
(Рис 5.)Микробные колонии Prevotella intermedia на исходном уровне 
в тестовой группе. (b) Микробные колонии Aggregatibacter 
actinomycetemcomitans на исходном уровне тестовой группы. (c) 
Микробные колонии Porphyromonas gingivalis на исходном уровне 
тестовой группы a b c 

На рисунке рассматривается различия внешнего вида заметных 
человеческому глазу для культур основанных на анализе слюны людей 
больных пародонтитом. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ 
 
Изучение бактерий вызывающих,те или иные заболевания очень 
важны для продвижения медицины.Изучение протеома и генома 
является одними из основных факторов при поиске и разработке 
лекарственных препаратов и методов лечения. 
Для бактерии Prevotella intermedia была выявлена закономерность 
длин белков и GC-состава генома.Также была проанализирована 
статистическая значимость распределения ДНК. 
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СОПРОВОДЛИТЕЛЬНЫЕ МАТЕРИАЛЫ 
 
ВСЕ СОПРОВОДИТЕЛЬНЫЕ МАТЕРИАЛЫ НАХОДЯТСЯ В ПАПКЕ НА GOOGLE DRIVE: 
HTTPS://DRIVE.GOOGLE.COM/DRIVE/FOLDERS/1R6JDMJ3YJGE0RRLBNHPRI5QOMO
XAIQAL?USP=SHARING 
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