Приложение 2
Правила оформления тезисов

1. Тезисы печатаются на листе формата A4.

2. Размер полей: верхнее, левое, правое – 3 см, нижнее – 2,5 см.

3. Межстрочный интервал – двойной.

4. Заглавие тезисов состоит из названия (строчными буквами шрифтом Times New Roman, 12 пт), Ф.И.О. авторов (Times New Roman, 12 пт, наклонный), названия учреждения, города, в котором оно расположено, адреса электронной почты контактного лица (Times New Roman, 12 пт). Между названием и Ф.И.О. ставится знак авторского права ©.
5. Шрифт основного текста - Times New Roman размером 12 пт.
6. Максимальный объем тезисов – 2 стр.

7. Номера страниц проставлять не нужно.

Пример оформления тезисов представлен на следующей странице.
DL1 повтор в геноме Diphyllobothrium latum. © Н. М. Иванов, В. И. Петров. Институт цитологии РАН, Санкт-Петербург, ivanov@gmail.com
Около 20 миллионов людей в мире страдают дифиллоботриозом - заболеванием, вызываемым кишечным паразитом лентецом широким (Diphyllobothrium latum). Несмотря на важное клиническое значение этого плоского червя, к настоящему времени секвенирован только его митохондриальный геном. Ни один фрагмент ядерной ДНК секвенирован не был. В этой работе впервые установлено наличие повторяющихся элементов в геноме D. latum. Мы выделили геномную ДНК из нескольких незрелых проглоттид особи, полученной в результате изгнания из кишечника пациента, страдающего дифиллоботриозом. Затем ДНК была обработана эндонуклеазой рестрикции PstI. Продукты рестрикции были разделены при помощи электрофореза в 1%-ом агарозном геле. Продукт рестрикции длиной около 150 н.п., который на электрофореграмме выглядел, как размытый бэнд, был субклонирован в плазмиду pUC18 и секвенирован. По нуклеотидной последовательности этого продукта, мы выбрали праймеры для его амплификации и провели полимеразную цепную реакцию (ПЦР), используя геномную ДНК D. latum в качестве матрицы. В результате ПЦР образовалось несколько мажорных продуктов, которые были субклонированы в плазмиду и секвенированы. Последовательность самого длинного продукта была размещена в базе данных GenBank (номер GQ398237). Оказалось, что этот продукт состоял из 4.5 повторов одной и той же нуклеотидной последовательности. Мы предположили, что в геноме D. latum имеется некий повтор, и несколько его копий кластеризованы. Этот повтор был назван нами DL1. Чтобы установить точные начало и конец этого повтора в последовательности GQ398237, мы провели еще одну ПЦР с использованием только одного из ранее выбранных праймеров. Таким образом, мы надеялись амплифицировать сходящиеся инвертированные DL1 повторы. В результате этой реакции образовался всего один мажорный продукт, который был в дальнейшем секвенирован. Последовательность этого продукта была размещена в базе данных GenBank (номер GU350458). При помощи выравнивания с секвенированными ранее последовательностями удалось установить начало и конец DL1 повтора. Несколько признаков указывают на то, что DL1 повтор может относиться к семейству SINE ретропозонов. Его длина (143-145 н.п.) соответствует средней длине SINE повторов. Концы сателлита DL1 фланкированы короткими (8 н.п.) прямыми повторами. Компьютерный анализ показал, что в последовательности DL1 имеются множественные A- и B-боксы – элементы расщепленного внутреннего промотора для РНК-полимеразы III. Большинство SINE ретропозонов имеют такой промотор. Последовательность GU350458 состоит из двух участков: DL1 повтора и неизвестного участка длиной около 400 н.п. Проанализировав этот участок при помощи программы BLASTX, мы обнаружили, что транслированная версия его фрагмента на 40-46 % гомологична фрагментам аминокислотной последовательности обратных транскриптаз таких видов животных, как Xenopus laevis, Schistosoma mansoni, Strongylocentrotus purpuratus, Hydra magnipapillata и Nasonia vitripennis. Известно, что одной из стадий амплификации ретропозонов является обратная транскрипция, катализируемая обратной транскриптазой. Возможно, последовательность GU350458 представляет собой фрагмент гена обратной транскриптазы D. latum, в одном из интронов которого лежит DL1 повтор.
