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Einleitung

● Deuterostomia: 
● Neumünder
● Urmund wird zum After
● Mund bricht neu durch

● MiRNA:
● Kleine RNAs in allen Eukaryoten
● Dienen zur Feinregulation von Genen auf post­transkriptioneller Ebene
● Entstehen durch Prozessierung einer prä­miRNA (Hairpin­Strukturen) mit 

Drosha/Dicer

● Let­7:
● Entdeckt in Caenorhabditis elegans
● Steht für lethal (tödlich)
● Evolutionär hochkonserviert
● Steuert zeitliche Entwicklung vieler Tiere



  

Aufgabenstellung

● Weitere nicht bekannten let-7-miRNAs in Deuterostomia-Genomen finden

● Erstellen eines gemeinsamen Alignments

● Syntenie der neu gefundenen miRNAs aufklären

● Einordnung zu bekannten let-7-Gruppen

● Erstellen eines Stammbaumes, zum Klären von evolutionären Entwicklungsprozessen  
  und Verwandtschaftsbeziehungen 



  

Workflow

●  Alignment von allen bekannten miRNAs von miRBase der let-7-Familie wurde    
   bereitgestellt

● Vorhandene Precursor-Sequenzen verlängert (Blasten)



  

Workflow

● blasten aller bekannter mir-let-7 RNAs gegen die Genome von Mitgliedern der    
  Deuterostomier

● ordnen des Blastoutputs mittels R-Skript nach Locus und E-Value



  

Workflow

● Erstellen von Coordinates-Files aller Arten

● Ableiten der Loci an Vorbild des Menschen und Huhns



  

Workflow

● Einfügen neuer Seuqenzen in das Alignment, Zuordnung nach Sequenz und 
Sekundärstruktur



  

Workflow

● Erstellen eines neuen Alignments aus den bereits annotierten und den neu gefundenen    
miRNAs mittels ClustalW

● Unterteilung des multiplen Alignments in Untergruppen der let-7-miRNA-Familie

● Überprüfen und korrigieren der erstellten Gruppen durch Annotation von   
Syntenieinformationen

let-7a-1 acr-L-7f-1-1_n let-7d



  

Workflow

● Erstellen von Syntenie-Files für alle eingeteilten Blocks



  

Workflow

● Erstellen von Syntenie-Files für alle eingeteilten Blocks für 30 Arten, deren Genome im 
UCSC-Browser vorhanden waren

● Erstellen eines gemeinsamen Syntenie-Files 

● Automatisiertes Ordnen des Files (Jana) um nicht korrekt einsortierte miRNAs in 
die richtigen Gruppen einzusortieren



  

Ergebnisse und Diskussion

● Viele neue miRNAs in verschiedenen Spezies gefunden 
● Durch Syntenieinformation und daraus resultierende Ordnung in Untergruppen 

Grundlage für einheitliche Namensgebung geschaffen

● insbesondere L-7x-f Gruppe enorm erweitert und in Untergruppen eingeteilt --> 
bedarf genauerer Analyse, konnte im Rahmen des Praktikums nicht erledigt werden

● To do: 

● Vervollständigen der Syntenieinformation

● Anschließend erstellen von phylogenetischen Bäumen 

● Daraus ableiten von Verwandschaftsbeziehungen und der evolutionären 
Entwicklung der let-7-miRNA-Familie

Wir laden nun herzlich zur Diskussion und weiteren Ergebnisfindung ein! 
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