
 

Практикум 13 
Задание 1. 
 

 
Как можно видеть, наиболее распространённым старт-кодоном всё же является 
ATG, это связано со слабым отбором в сторону данного старт-кодона [1], так 
при этом условии эффективность инициации транскрипции намного выше, чем 
при использовании неканонических стартовых кодонов [2], но всё доля генов, 
использующих в качестве старт-кодона не  ATG, достаточно велика, это можно 
связать с тем, что некоторые замены в старт кодонах компенсируются 
заменами в последовательности Шайна — Дальгарно, благодаря чему 
эффективность инициации транскрипции может вновь выходить на 
необходимый уровень. Также можно предположить, что в гене могут 
присутствовать несколько старт-кодонов (например, 2), один из которых может 
быть альтернативным и при разных условиях с одного гена могут 
синтезироваться белки с разными N-концевыми доменами [3]. 
 
Ссылка на код: СтартКодоны1​ ​  
 

 
Задание 2. 
В результате работы кода обнаружилось 4 таких полседрвательноти, где 
стоп-кодон находится не только в конце. 
 

1)​ lcl|U00096.3_cds_b4587_250 [gene=insN] [locus_tag=b4587] 
[db_xref=ASAP:ABE-0285253,ECOCYC:G6130] [protein=IS911A regulator 
fragment] [pseudo=true] [location=join(270278..270540,271764..272190)] 
[gbkey=CDS] 

 

 ATG ATT GAG CTG GTG TTG 

Escherichia coli    3890 4 1 2 338 80 

Candidatus 
Gracilibacteria 
bacterium 

1129 2 0 0 41 23 

Mycoplasma 
pneumoniae 

629 19 0 2 64 55 

https://colab.research.google.com/drive/1ofYT7Ja3_-ULPv0Dmha4y32gdVmL9LFK?usp=sharing


 

2)​ lcl|U00096.3_cds_AAD13438.1_1459 [gene=fdnG] [locus_tag=b1474] 
[db_xref=UniProtKB/Swiss-Prot:P24183] [protein=formate dehydrogenase N 
subunit alpha] [transl_except=(pos:586..588,aa:Sec)] 
[protein_id=AAD13438.1] [location=1547401..1550448] [gbkey=CDS] 

 
3)​ lcl|U00096.3_cds_AAD13456.1_3824 [gene=fdoG] [locus_tag=b3894] 

[db_xref=UniProtKB/Swiss-Prot:P32176] [protein=formate dehydrogenase O 
subunit alpha] [transl_except=(pos:586..588,aa:Sec)] 
[protein_id=AAD13456.1] [location=complement(4082772..4085822)] 
[gbkey=CDS] 

 
4)​ lcl|U00096.3_cds_AAD13462.1_3997 [gene=fdhF] [locus_tag=b4079] 

[db_xref=UniProtKB/Swiss-Prot:P07658] [protein=formate dehydrogenase H] 
[transl_except=(pos:418..420,aa:Sec)] [protein_id=AAD13462.1] 
[location=complement(4297219..4299366)] [gbkey=CDS] 

 
Первая последовательность является псевдогеном, в их полседовательности 
могут возникать самые различные мутации, поэтому неудивительно, что там 
возник стоп-кодон. Последующие 3 белка являются субъединицами 
формиатдегидрогеназы, в активном центре которой имеются остатки 
неканонической аминокислоты  — селеноцистеина, сама аминокислота 
кодируется антикодоном TGA (который обычно является стоп-кодоном), но в 
данном случае благодаря определенным факторам транскрипции, при встрече 
TGA в последовательности мРНК к белку присоединяется селеноцистеин [4]. 
 
Ссылка на код:  СтранныеСтопКодоны2
 

Задание 3. 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 TGA TAG TAA 

Escherichia coli    1246 306 2761 

Candidatus 
Gracilibacteria 
bacterium 

1 188 1000 

Mycoplasma 
pneumoniae 

0 221 533 

https://colab.research.google.com/drive/1CfPU6ctEmTGqrq4l7SeX_UT3dS9ar2gw?usp=sharing


 

У второй бактерии всего один кодон TGA читается как стоп-кодон, это можно 
объяснить тем, что у данной бактерии альтернативный генетический код, 
поэтому и стоп-кодоны другие, в данном случае TGA кодирует аминокислоту 
глицин [5]. 
У третьей бактерии вообще нет ни одного TGA в качестве стоп-кодона. 
Причины те же, что и у второй бактерии —  альтернативный генетический код. 
Только на этот  раз TGA кодирует аминокислоту триптофан (как видно из 
таблицы ниже)  [6]. 
 
Таблица, в которой сравниваются генетические коды двух бактерий рода Mycoplasma.  

 
 
Ссылка на код:  СчётСтопКодонов3
 

Задание 4. 
​  
 

 
Предположу, что различия между встречаемостями лейциновых кодонов в 
рамках одной бактерии связаны с тем, что у одной тРНК может иметься сразу 

 CTC CTA CTG CTT TTA TTG GC-состав(
%) 

Escherichia coli 14952 5203 71305 14728 18505 18301 50,6 

Candidatus 
Gracilibacteria 
bacterium 

4491 4861 4147 8053 15077 8048 28,9 

Mycoplasma 
pneumoniae 

2362 2715 2298 5771 7950 4487 40 

https://colab.research.google.com/drive/1FluNVPjuA-iUroJWo901cOwWH8RIJdly?usp=sharing


 

несколько генов в геноме, кодирующих её. А различия в этом плане между 
разными бактериями могут быть связаны с разным GC-составом,например, у E. 
coli c достаточно большим значением содержания GC-пар в геноме самым 
распространенным лейциновым кодоном является CTG, а у Mycoplasma 
pneumoniae со значением GC-состава 28,9% самым распространенным 
является уже TTA, где гуанина и цитозина нет вообще. 
ссылка на код 
 
Ссылка на код:  Лейцин4
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