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РЕЗЮМЕ 

В данной работе представлен частичный анализ генома бак-
терии Neisseria meningitidis – разновидности грамотрицатель-
ных диплококков рода Neisseria. Был получен краткий обзор 
кодирующих и некодирующих последовательностей в цепи 
ДНК, описано распределение белков по прямой и комплемен-
тарной цепям ДНК, подсчитана вероятность случайного рас-
пределения кодирующих последовательностей. 
 
КЛЮЧЕВЫЕ СЛОВА 
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1 ВВЕДЕНИЕ 

Менингококк – бактерия, вызывающая инфекцию, сопровож-
дающуюся поражением слизистой оболочки носоглотки, обо-
лочек головного мозга – менингит. Характеризуется наличием 
противофагоцитарной полисахаридной оболочки; токсична. 

Человечество сталкивалось менингитом на протяжении мно-
гих веков, и до изобретения антибиотиков заражение этим 
заболеванием в большинстве случаев приводило к смерти. В 
настоящее время жизненный цикл менингококка известен и 
изучен, однако поражение этой бактерией до сих пор является 
основной причиной менингита в мировом масштабе. Показа-
тели заболеваемости в России и других странах варьируются 
из года в год, но поскольку природным резервуаром менин-
гококка является носоглотка человека, и описано бессимп-
томное носительство бактерии, то и дело вспыхивают целые 
эпидемии менингита.  

 
Рисунок 1. Чистая культура N. meningitidis. Окраска по 
Граму. Атлас по медицинской микробиологии, вирусо-
логии и иммунологии,  А. А. Воробьев, А. С. Быков. 
  

 

 

 
Рисунок 2. Epidemic curve of suspected meningitis cases 

reported weekly to aggregate and case-based meningitis 
surveillance systems, Burkina Faso, 2011–2015.  
(вспышки менингита) [1] 

2 МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ 

При выполнении анализа использовались данные о ге-
номе Neisseria meningitides, представленные на сайте 
NCBI. Обработка данных и получение статистических 
результатов осуществлялась с помощью программного 
обеспечения Excel® 2013, для вычислений и расчетов 
использовались логические, математические, общие 
формулы (СЧЕТЕСЛИМН, МАКСА и др.). Кроме того, для 
проведения автоматического подсчета вероятности ис-
пользовалась программа, написанная на языке про-
граммирования Python версии 2.7.14. Анализ получен-
ных данных с помощью Excel® 2013. 

3 РЕЗУЛЬТАТЫ 

Было установлено, что в геноме Neisseria meningitidis закоди-
ровано 2047 белков. Распределение белков генома по катего-
рям (гипотетические, рибосомальные, транспортные, другие) 
представлено в Таблице 1. 

Таблица 1. Распределение белков по категориям 
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Длина генома составляет 2173191 п. н. На 1 млн п. н. прихо-
дится приблизительно 942 гена белков.  

В геноме Neisseria meningitis присутствуют 75 генов, кодиру-
ющих РНК. Кроме того, в геноме встречаются псевдогены (ге-
ны белков, претерпевшие мутации и вследствие этого поте-
рявшие кодирующую способность).  

Распределение генов, кодирующих белки, псевдогенов и ге-
нов, кодирующих РНК, по прямой и комплементарной цепям 
ДНК бактерии отражено в Таблице 2. (прямая цепь – 
«+strand»; обратная цепь – «-strand»). При проведении авто-
матического исследования выяснилось, что в 89,7% случаев 
отклонение распределения генов от среднего больше или 
равно отклонению, представленному в данных о геноме бак-
терии. Из этого можно сделать вывод, что распределение 
кодирующих последовательностей носит случайный характер. 

Таблица 2.  Распределение генов по прямой и комплементарной 
цепям ДНК 
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+ strand 1020 79  34 

- strand 1027 44  39 

Таблица 3.  Распределение генов РНК по прямой и комплементарной 

цепям ДНК 

 

  tRNA rRNA ncRNA tmRNA 

+strand 31 3 0 0 

- strand 28 9 1 1 

В геноме менингококка закодировано несколько разновидно-
стей РНК: транспортная (tRNA), рибосомальная (rRNA), транс-
портно-матричная (tmRNA ), а также некодирующие (ncRNA). 
Их распределение показано в Таблице 3. 

Рисунок 3.  Распределение белков по длинам 

Рассматривая длины белков, выяснилось, что большинство 
белков имеют длину от 100 до 220 аминокислот (см. Рис. 3). 
Также встречаются единичные белки длиной от 1000 и боль-
ше аминокислот. Наибольшую длину среди белков бактерии 
имеет белок -гемагглютинин (вызывает агглютинацию эрит-
роцитов крови). Его длина составляет 2026 аминокислот. 

ОБСУЖДЕНИЕ 

В геноме бактерии обнаружено достаточно большое количе-
ство псевдогенов и некодирующих генов РНК, что подтвер-
ждает показания о высокой адаптивной способности к меня-
ющимся условиям среды, и, следовательно, высокому уровню 
выживаемости. Гены в последовательности ДНК распределе-
ны плотно, средняя длина белка составляет примерно 150-200 
аминокислот. Такие разновидности белков, вероятно, необхо-
димы для поддержания нормальной жизнедеятельности бак-
терии, в то время как более крупные белки (такие, как ге-
магглютинин) необходимы для более специфических целей 
(пример: вызывание агглютинации крови хозяина). Именно 
поэтому они имеют более сложный состав и структуру. 
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