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РЕЗЮМЕ 
Работа посвящена анализу протеома бактерии Aneurinibacillus на основании файлов из базы данных NCBI [1]. 

Все расчеты и графики выполнены в Microsoft Excel 2016. С помощью данной программы я получила статистические 

данные о геноме бактерии: максимальное, минимальное, среднее значение длин белков, их медиану и стандартное 

отклонение; гистограмму длин белков; таблицу числа генов белков, псевдогенов и генов РНК на прямой и 

комплементарной цепи ДНК; таблицу числа генов по категориям.  
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1 ВВЕДЕНИЕ 

1.1 Краткий обзор 

Бациллы Aneurinibacillus были выделены из рода  

Bacillus в отдельный род в 1996 году. Они являются аэробами или факультативными анаэробами, растут на простых 

питательных средах, таких как агар или соевый агат типтиказы. Способны к образованию эндоспор, устойчивых к 

неблагоприятным воздействиям (экстремальным температурам, высушиванию, химическим агентам)[2]. Рост 

происходит при рН от 5,5 до 9,0 , а также в присутствии 2-5% NaCl. [3] 

 

1.2 Роль в биотехнологии 

Используются в генной инженерии в качестве хозяев для клонирования ДНК. Преимуществами, как хозяев для 

клонирования ДНК, являются способность секретировать интактные белки в окружающую среду, высокая 

технологичность, а также возможность длительного хранения промышленных штаммов в виде высушенных спор. [2] 

2 МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ 

2.1 Для анализа были использованы файлы GenBank сборки генома ASM143958v2 из базы данных NCBI [1]. 

Обработка данных осуществлялась с помощью функций MS Excel 2016. 

 

2.2 При работе в Microsoft Excel 2016 применялись следующие встроенные функции: 

=СЧЁТЕСЛИМН() 

=МИН() 

=МАКС()  

=СРЗНАЧ()  

=МЕДИАНА()  

=СТАНДОТКЛОН() 

3 РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ 

3.1 Распределение длин белков бактерии 

Распределение длин белков бактерии Aneurinibacillus отражено на соответствующей гистограмме (Рис.1). Согласно 

данным, отраженным в гистограмме, справедливо утверждение о том, что чаще всего в геноме бактерии встречаются 

белки, длины которых принадлежат интервалу от 100 до 200 а.о. (точное количество – 809 белков) и интервалу от 200 

до 300 а.о. (точное количество – 812). Данные о средней, максимальной и минимальной длине, а также о стандартном 

отклонении и медиане длин приведены в Таблице 1. 
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Рис.1   Гистограмма длин белков из протеома Aneurinibacillus. По вертикали – частота встречаемости белков, по горизонтали – интервалы длин 

белков (в аминокислотных остатках)

 

 

Таблица 1. Данные о средней, максимальной и минимальной длине, стандартном отклонении и медиане длин белков.

 

3.2 Распределение генов на цепях ДНК  

Результаты исследования распределения генов по разным цепям ДНК указаны в Таблице 2.  

Таблица 2. Распределение генов по разным цепям ДНК. 

 

3.2 Число генов белков и генов РНК по категориям  

Результаты исследования количества различных белков и генов РНК в геноме представлены в Таблице 3 и Таблице 4. 

Окончательная длина последовательности для расчета числа генов на 1 млн пар нуклеотидов (п.н.) найдена на 

странице бактерии на сайте NCBI [1].  

Таблица 3. Распределение белков по классам                                                             Таблица 2. Распределение РНК по классам  
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4    ЗАКЛЮЧЕНИЕ  
 В результате анализа протеома Aneurinibacillus было обнаружено, что гены по комплементарным цепям 

распределены не равномерно. Число генов белков на прямой цепи превосходит число генов на обратной цепи, однако 

численность генов РНК на обратной цепи заметно больше числа генов РНК на прямой цепи. 

  Большая часть белков в геноме бактерии имеет длины, принадлежащие интервалу от 100 до 300 а.о. По 

гисторамме  нетрудно заметить, что, начиная с максимального значения, количество более длинных белков 

уменьшается. Можно предположить, что геному «невыгодны» слишком длинные белки, а наиболее часто встречаемая 

длина – самая оптимальная для представленного организма.   

5  СОПРОВОДИТЕЛЬНЫЕ МАТЕРИАЛЫ 

http://kodomo.fbb.msu.ru/~barbashova/term1/Supplementary_materials.xlsx 
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