
 
 

Мини-обзор 
 
Анализ бактерии Streptomyces clavuligerus 
Фарниева В. А. 
Факультет биоинженерии и биоинформатики, Московский государственный 
университет имени М.В. Ломоносова, Ленинские горы д.1 стр.73, 119234, Москва, 
Российская Федерация.  

 
1 Введение  
Streptomyces clavuligerus - вид грамположительных бактерий, известных 
способностью продуцировать цефалоспорины и пенициллин [1]. 
S. clavuligerus ATCC 27064 (NRRL 3585, DSM 738) был впервые описан Хиггинсом и 
Костнером (1971), которые выделили его из образца почвы Южной Америки [2]. Его 
название относится к форме его спороносных гифальных ветвей: от латинского 
clavicula "маленькая дубинка" и igerus "несущий".  
Научная классификация:  Streptomyces относится к домену Бактерии, типу 
Actinomycetes, классу Actinomycetes, отряду Streptomycetes, семейству Streptomycetes, 
роду Streptomyces, виду S. clavuligerus . 
 
2 Материалы и Методы 
 
В процессе исследования длины белков и GC-состава закодированных в геноме 
была использована таблица CDS from genome of Streptomyces clavuligerus. 
Предсказание функций гипотетических белков осуществлялось с помощью найденных 
идентификаторов отдельно взятых белков, для поиска последовательностей 
аминокислот ID белка вбивался в поисковую строку сайта NCBI Protein [3]. А для 
поиска схожих последовательностей использовался сайт NCBI BLAST, по типу поиска 
Blastp вводилась найденная последовательность, после чего выводилась таблица 
находок. Для извлечения данных по ключевым словам и их структурирования был 
использован язык программирования Python [4].  
 
 3 Результаты 
 
3.1   Длины белков закодированных в геноме Streptomyces clavuligerus 
 



Наибольшее количество белков находится в пределах от 0 до 150 аминокислот. Это 
означает что белки с такой маленькой длинной могут выполнять такие простые 
функции, как связь с другими молекулами, а также участвуют в простых 
метаболических процессах и могут функционировать как гормоны или как другие 
сигнальные молекулы[5]. 

 
Рисунок 1. Гистограмма длин белков бактерии Streptomyces clavuligerus 
 
3.2  GC-состав (GC%) по CDS белка 
 
GC-состав генома бактерии — это соотношение гуанина и цитозина (G и C) к общему 
количеству нуклеотидов в ДНК бактерии Streptomyces clavuligerus. Он выражается в 
процентах и играет важную роль в характеристике генома. У Streptomyces clavuligerus 
большинство последовательностей имеют содержание GC в пределах 70-75%, что 
может указывать на особенности генетической структуры. Такие уровни GC 
характерны для генетического материала некоторых бактерий, где высокая 
стабильность и структура ДНК играют ключевую роль в поддержании клеточных 
функций [6]. 

 
Рисунок 2. Гистограмма GC-состава (GC%) по CDS белка бактерии Streptomyces 
clavuligerus 
 
 
 
3.3 Гипотетические белки в геноме Streptomyces clavuligerus 



 
Гипотетические белки — это белки, предсказанные на основе анализа геномных 
последовательностей, но их структура, функции и существование не подтверждены. 
Гипотетические белки Streptomyces clavuligerus представляют собой неизученный 
пласт информации, который может содержать важные функциональные особенности 
организма. Основываясь на результатах выполнения BLAST а именно таблицы находок 
содержащую в себе Total score (балл который учитывает количество совпадений и их 
расположение) E-value (показывает вероятность того, что совпадение между 
последовательностями произошло случайно) Identity (процент идентичности 
аминокислот которые совпали между собой) Length (длина последовательности) : 
WP_157849174.1 имеет сходство с глутаматным рецептором, можно сделать вывод, 
что гипотетический белок, вероятно, участвует в клеточной организации, возможно, 
через глутаматную систему, и его функция может быть связана с передачей сигналов 
или обработкой внешних клеточных стимулов [7]. 
WP_230864229.1 белок, схожий с токсином из системы RelE/ParE в Streptomyces 
niveus, скорее всего, дает клетке возможность адаптироваться к стрессовым условиям 
и обеспечивает ее выживание в неблагоприятных ситуациях[8].  
WP_003956287.1 также схож с WP_230864229.1 но с меньшим совпадением  
WP_003953814.1 гипотетический белок, вероятно, является фосфатной гидролазой из 
семейства HAD, которая участвует в метаболизме фосфатов и сигнальных путях. Он 
может выполнять функции, связанные с разрушением фосфатных связей и регуляцией 
клеточных процессов [9]. 
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