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Приложение 1 

Основные характеристики пангеномов растений

Название вида Кол-во  
образцов

Стратегия сборки Общий размер 
пангенома  
(кол-во генов)

Универ-
сальные 
гены, %

Вариабель-
ные гены, %

Литературный 
 источник

Резуховидка Таля  
(Arabidopsis thaliana)

19 Сборка- 
выравнивание

37.789 69.7 30.3 Contreras-Moreira  
et al., 2017

Трахиния двуколосковая 
(Brachypodium distachyon)

54 37.886 54 46 Gordon et al., 2017

Капуста  
(Brassica oleracera)

10а Выравнивание-
сборка

61.379 81.3 18.7 Golicz et al., 2016

Капсикум  
(Capsicum)

355 51.757 55.7 44.3 Ou et al., 2018

Люцерна  
(Medicago)

15 Сборка- 
выравнивание

74.700 41.9 58.1 Zhou et al., 2017

Рис  
(Oryza sativa), Asian rice

66а 42.580 61.9 38.1 Zhao et al., 2018

Рис 
(Oryza sativa), Asian rice

453/3.000 46.115б/47.288в 52.9/61.3 47.1/28.7 Sun et al., 2016

Рис 
(Oryza sativa), African rice

120 культурных/ 
74 диких

35.198/36.252 86.5/98.6 13.5/1.4 Monat et al., 2018

Соя
(Glycine max)

7а 59.080 80.1 19.9 Li et al., 2010

Пшеница мягкая  
(Bread wheat)

18 Выравнивание-
сборка

128.656 64.3 33.7 Montenegro et al., 
2017

Рапс  
(Brassica napus)

53 94.013 62 38 Hurgobin et al., 2017

Томат 
(Solanum lycopersicum)

725 40.369 74.2 – Gao et al., 2019

Репа  
(Brassica rapa)

3 Сравнительная 
реконструкция 

36.882 84.56 15.44 Lin et al., 2014

Подсолнечник однолетний 
(Helianthus annuus)

493 Сборка- 
выравнивание

45.302  72.7 5.4 Hubner et al., 2019

Кукуруза
(Zea mays)

503 40.500 63 37 Hirsch et al., 2014

Примечание. а Дикие и культивируемые; б подтип indica; в подтип japonica.
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Приложение 2

Методы биоинформатического анализа пангенома растений

Название вида Метод анализа Литературный  
источник

Кукуруза
(Zea mays)

Транскриптомные библиотеки подготовлены для каждого исследуемого генотипа  
для семи растений.
Для каждой библиотеки осуществлен контроль качества прочтений с помощью 
FastQC. Для расчета уровня экспрессии и SNP последовательности прочтений  
для каждой библиотеки выровнены относительно референсного генома кукурузы  
с помощью Bowtie версии 0.12.7 и TopHat версии 1.4.1 

Hirsch et al., 2014

Соя
(Glycine max,  
Glycine soja)

Сборка каждого генома выполнена с помощью SOAPdenovo. Гены, кодирующие белки, 
идентифицированы для каждого генома на основе гомологии, оценки уровня экспрес-
сии мРНК и предсказания структуры гена с помощью программы Augustus. Верифика-
ция предсказанных генов проведена путем сравнения с белковыми последовательно-
стями 18 видов растений с применением BLASTP.
Для идентификации ортологов использована БД OrthoMCL. Белковые последователь-
ности 670 семейств выровнены при помощи MUSCLE.
Филогенетические деревья построены с применением метода Neighbor-joining  
в пакете MEGA. Набор основных и изменчивых генов оценивали, основываясь на 
кластеризации семейств генов OrthoMCL, найдены семейства генов, присутствующих 
в образцах G. soja, которые можно считать основными генными семействами.
Гомозиготные SNP и небольшие делеции/вставки (меньше 100 п. н.) найдены из  
результатов выравнивания контигов программой MUMmer. При помощи SAMtools  
на основе выравнивания коротких прочтений определены гетерозиготные SNP

Li et al., 2010

Рапс  
(Brassica napus)

Собранные контиги сравниваются с базой данных NCBI с использованием BLAST+.
Анализ генов PAV осуществлен с применением пакета SGSGeneLoss. Прочтения  
выровнены относительно пангенома программой Bowtie2; выровненные прочтения 
анализировали с помощью SAMtools и ERANET-ASSYST.
Функциональную аннотацию проводили с помощью Blast2GO, кластеризацию генов – 
OrthoMCL v2.09. Гены исследуемого пангенома кластеризовали вместе с генами 
A. thaliana (TAIR 10). Поиск генов устойчивости к патогенам (R гены) в пангеноме про-
водили с помощью InterProScan, основываясь на доменах из баз данных Pfam и Coils.
SNPs найдены при помощи пакетов BCFtools и vcflib

Hurgobin et al., 2017

Рис  
(Oryza sativa) 

Для выравнивания геномов друг с другом применяли программу Nucmer, для поиска 
геном-специфических и общих областей генома - BEDTools. Программа jellyfish/AMOS 
использована для анализа k-меров с целью классификации уникальных и повторяю-
щихся последовательностей. BEDTools использовали для определения пересечения 
геном-специфических/общих областей относительно соответствующих аннотаций  
с целью определить общие для всех геномов экзонные участки

Schatz et al., 2014

Пшеница мягкая  
(Triticum aestivum)

Контроль качества и удаление адаптеров осуществлены с помощью TRIMMOMATIC v.0.33, 
последовательности короче 73 п. н. удалены. Программу VELVET v.1.2.10 применяли 
для сборки пангенома с размером k-меров 71. Для картирования прочтений ДНК 
использовали программу BOWTIE 2 v.2.2.5. Пакет SAMTOOLS применяли для расчета 
покрытия аннотированных генов относительно наличия/отсутствия для каждого гена.
Прочтения RNA-seq выровнены относительно референсного генома с применением 
TOPHAT2 v.2.1.0.1. REPEATMASKER используется для маркировки повторяющихся  
областей с помощью БД RepBase.
Программу AUGUSTUS v.2.1.0 использовали для предсказания генов с применением 
транскриптомных данных. 
Для оценки полноты сборки генома использована программа CEGMA. PANGP – для 
подсчета общего количества генов и основных генов для 19 генотипов

Montenegro et al., 
2017

Капуста  
(Brassica oleacera)

Кластеризация генов проведена программой OrthoMCL 58 v2.09 (со  стандартными 
праметрами). Гены пангенома B. oleacera кластеризированы с генами A. thaliana 
(TAIR 10). Характеристика наличия/отсутствия генов проведена с использованием 
пакета SGSGeneLoss, на основе этого анализа проведено разделение семейств генов 
на универсальные и вариабельные.

Golicz et al., 2016
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Окончание приложения 2

Название вида Метод анализа Литературный  
источник

Люцерна  
усеченная 
(Medicago 
truncatula) 

15 геномов люцерны собраны с применением ALLPATHS-LG, аннотированы при  
помощи пакета AUGUSTUS. 
На основе сравнения каждой de novo сборки с референсом получен набор последо-
вательностей новых генов. Последовательности низкого качества просканированы  
и удалены с помощью программ Dustmasker и Tandem Repeat Finder. Последователь-
ности с потенциальной контаминацией отфильтрованы программой BLAST с использо-
ванием базы данных NCBI.
Новые последовательности из 12 образцов собраны и выровнены с использованием 
Para-Mugsy. Построенный пангеном включает референсную последовательность как 
основу и новые вариабельные сегменты, определенные в других генотипах

Zhou et al., 2017

Томат  
(Solanum 
lycopersicum)

Геномы из каждой выборки выровнены относительно пангенома с применением 
BWA-MEM 60 со стандартными параметрами. Наличие/отсутствие для каждого гена 
определено с использованием SGSGeneLoss

Gao et al., 2019

Подсолнечник 
однолетний 
(Helianthus 
annuus)

Проводили выравнивание прочтений из каждого образца на референсный геном.  
Дополнительно осуществляли сборку геномов de novo.
Контиги из всех образцов объединяли в одну базу данных, содержащую все последова-
тельности, не найденные в референсе. Набор объединенных данных кластеризовали 
при помощи CD-HIT. С целью определения полной совокупности генов для каждого 
образца сырые риды из каждого образца выравнивали относительно собранного 
 пангенома. Плохо аннотированные гены удаляли, перекрывающиеся аннотации  
объединяли.

Hubner et al., 2019
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Приложение 3

Программы для обработки данных, используемые при анализе пангенома растений

Название  
программы

Функционал Литературный 
источник

Ссылка в Интернете

trimmomatic Фильтрация библиотек коротких прочтений Bolger et al., 2014 http://www.usadellab.org/cms/
index.php?page=trimmomatic

FastQC Анализ библиотек коротких прочтений Wingett et al., 2018 http://www.bioinformatics.
babraham.ac.uk/projects/fastqc/

bwa Картирование коротких прочтений на референс  
без учета сплайсинга

Li, Durbin, 2009 http://bio-bwa.sourceforge.net/

bowtie2 Картирование коротких прочтений на референс  
без учета сплайсинга

Langmead et al., 
2012

http://bowtie-bio.sourceforge.net/
bowtie2/index.shtml

SOAPdenovo Сборка de novo контигов из коротких прочтений  
секвенирования второго поколения

Luo et al., 2012 https://github.com/aquaskyline/
SOAPdenovo2

ALLPATHS-LG Сборка de novo контигов из библиотек коротких  
прочтений

Gnerre et al., 2011 http://software.broadinstitute.org/
allpaths-lg/blog/

MaSuRCA Сборщик геномов de novo из библиотек коротких ридов Zimin et al., 2013 https://github.com/alekseyzimin/
masurca

Samtools Обработка и анализ картирования последовательностей Li et al., 2009 http://www.htslib.org/

Freebayes Поиск однонуклеотидных делеций, вставок и замен Garrison, Marth, 
2012

https://github.com/ekg/freebayes

Tersect Анализ однонуклеотидных делеций, инсерций и замен  
в пангеномных данных

Kurowski, Mohareb, 
2020

https://github.com/tomkurowski/
tersect

MUMmer Выравнивание последовательностей в масштабах  
геномов

Kurtz et al., 2004 http://mummer.sourceforge.net/

lastz Выравнивание нуклеотидных последовательностей Harris, 2007 http://www.bx.psu.edu/~rsharris/
lastz/

ppsPCP Поиск вариаций в представленности генов и аннотация 
пангенома

Tahir Ul Qamar et 
al., 2019

https://github.com/Zhuxitong/
ppsPCP

EUPAN Сборка индивидуальных геномов, поиск вариаций  
и аннотация пангенома

Hu et al., 2017 http://cgm.sjtu.edu.cn/eupan/

InterProScan Предсказание доменной структуры в представленных 
последовательностях

Jones et al., 2014 ftp://ftp.ebi.ac.uk/pub/software/
unix/iprscan/5/5.39-77.0/

blast Выравнивание нуклеотидных или аминокислотных  
последовательностей

Camacho et al., 
2009

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov

CEGMA Оценка полноты представленного набора последова-
тельностей путем поиска характерных фрагментов

Parra et al., 2007 http://korflab.ucdavis.edu/
Datasets/

BUSCO Поиск характерных последовательностей в представлен-
ной выборке для оценки полноты этой выборки

Simão et al., 2015 https://busco.ezlab.org/

PGAP Осуществляет масштабный поиск генов, проводит  
функциональную аннотацию, обогащение кластеров 
ортологичных генов терминами онтологии, анализ 
эволюции видов, производит структурный анализ пан-
генома, идентификацию универсальной и вариабельной 
части пангенома

Zhao et al., 2012 https://github.com/ncbi/pgap

BPGA Проводит кластеризацию генов на основе сходства 
последовательностей, анализ наличия/отсутствия 
ортологов, построение графика зависимости размеров 
пангенома, реконструкцию филогенетического дерева, 
анализ метаболических путей

Cahudhari  
et al.,2019

https://github.com/jbadavis/bpga

panX Идентификация кластеров ортологичных генов Ding et al., 2018 http://pangenome.tuebingen. 
mpg.de/

Pan4Draft Улучшение аннотации пангеномов за счет добавления  
к ней информации о последовательностях незавершен-
ных геномов (unfinished genomes)

Veras et al., 2018 http://www.computationalbiology.
ufpa.br/pan4drafts
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