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1​ АННОТАЦИЯ 
 В данном обзоре будут рассмотрены базовые 

характеристики генома бактерии Bartonella krasnovii. 
Основное внимание будет уделено исследованию 
структуры и организации генома, то есть характеру 
расположения генов на плюс-цепи ДНК, их 
пересечениям, поиску гипотетических оперонов. 

2​ ВВЕДЕНИЕ 
Род Bartonella (таблица 1) включает в себя 

факультативные внутриклеточные 
грамотрицательные, гемотропные (то есть которые 
локализуются на поверхности эритроцитов), 
медленнорастущие, переносимые переносчиками 
бактерии. Дикие грызуны и их блохи являются 
пристанищем для большого разнообразия видов и 
штаммов рода Bartonella , включая несколько 
зоонозных (передающихся человеку от животных)[1]. 

 
Таблица 1. Полная классификация, см. S1 
сопроводительных материалов 

 
 
 
 

3​ МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ 
 

3.1 Материалы 
Данные по геному исследуемой бактерии были взяты 
с сайта Национального Центра Биотехнологической 
информации (NCBI), см S1 сопроводительных 
материалов: 
 

Текст кодирующей последовательности генома: 
GCF_003606345.3_ASM360634v3_genomic.fna 
GCF_003606345.3_ASM360634v3_cds_from_genomic.f
na 
Таблица индивидуальных особенностей: 
GCF_003606345.3_ASM360634v3_feaures_table.txt 
 
3.2 Методы 

Таблицы индивидуальных особенностей 
были импортированы в Google sheets (см. S2 
сопроводительных материалов). Мы составляли 
столбцы необходимых генов, белков и межгенных 
расстояний и с помощью определения карманов, 
необходимой для поставленной задачи длины, 
составляли диаграммы и гистограммы. Для 
составления значений для карманов использовались 
функции Google Sheets: =СЧЁТЕСЛИ, 
=СЧЁТЕСЛИМН, =МАКС, =МИН, =СРЗНАЧ.  
4.4 Сравнение числа генов белков и генов различных 
РНК  хромосомы и плазмиды pOE11-1 бактерии 
Bartonella krasnovii 
Был проведен анализ таблиц индивидуальных 
особенностей по столбцам features и class с помощью 
создания фильтров и контекстного поиска.  
 
4.1 Нуклеотидный состав генома по нуклеотидам 
 
4.7 Нуклеотидный состав пересечений 
белок-кодирующих последовательностей 
Из таблицы индивидуальных особенностей были 
сделаны столбцы с пересечениями генов. С помощью 
языка программирования python Collab  (см S3 
сопроводительных материалов) мы проанализировали 
нуклеотидный состав пересечений и генома в целом. 
 
4.8 Возможные опероны 
Вероятные опероны находились с помощью оценки 
расстояний между генами. Были удалены все 
расстояния между генами, превышающие 1 000 
нуклеотидов, с сохранением порядковых номеров 
генов. На основе полученных расстояний между 
генами мы делали предположение о гипотетических 
оперонах и составлялись таблицы. 
 
 
 
 
 

 

Империя  Cellulata  

Надцарство  Procariota 

Царство  Bacteria 

Тип  Pseudomonadota 

Класс  Alphaproteobacteria 

Отряд  Hyphomicrobiales 

Семейство  Bartonellaceae 

Род  Bartonella 

Вид  Bartonella krasnovii 



 

4​ РЕЗУЛЬТАТЫ 

4.1​ Нуклеотидный состав генома по 
нуклеотидам 

Геном бактерии Bartonella krasnovii кодирует           
2 186 622 нуклеотида. Из таблицы 2 видим, что число 
адениловых и тиминовых оснований больше 
цитозиновых и гуаниновых. То есть в геноме больше 
двойных связей, чем тройных, более крепких. 
Основываясь на этом, можем выдвинуть гипотезу, что 
Bartonella krasnovii не является термофильной 
бактерией. Эта гипотеза согласуется с уже 
известными данными о том что Bartonella krasnovii 
является эндопаразитом животных и человека, 
температура внутренней среды которых редко 
превышает 40°C. 

 
Таблица 2. Данные о нуклеотидном составе генома 

бактерии Bartonella krasnovii, cм. ссылку S2 
сопроводительных материалов 

 
 
 
 
 
 
 

Также на основе таблицы 2 можно сделать 
вывод, что для генома Bartonella krasnovii 
выполняется правило Чаргаффа: количество аденина 
приблизительно равно количеству тимина, а гуанина 
— цитозину, и количество пуринов примерно равно 
количеству пиримидинов. 

4.2​ Распределение генов по плюс и минус 
цепям хромосомы и плазмиды 

Геном Bartonella krasnovii представлен одной 
кольцевой хромосомой и одной плазмидой pOE11-1. 

Из диаграммы (рис. 1)можно заметить, что на 
плюс-цепи хромосомы расположено больше генов, чем 
на минусовой, вероятно поэтому она и была выбрана 
основной при секвенировании генома. 

У плазмиды pOE11-1 на рис. 2 мы наблюдаем 
совсем неровное распределение. 

 

Рис. 1. Распределение генов в основном репликоне на плюс 
и минус цепи хромосомы, см таблицу S1 сопроводительных 
материалов: -strand,+strand,genes in +- strands  

 

Рис. 2. Распределение генов в плазмиде pOE11-1 на плюс и 
минус цепи, см таблицу S1 сопроводительных материалов: 
plasmid, plasmid diagram 

4.3​ Длины белков, закодированных в геноме 
бактерии  Bartonella krasnovii на (+) и (-) 
цепи 

Было определено распределение количества 
белков в зависимости от их длины. Оно представлено 
в диаграмме (рис.3). Большинство белков длины от 40 
до 480 аминокислот. Пик распределения — около 150 
аминокислот в полипептиде. 

 

  Количество %  

A 684943 31.32 
T 668481 30.57 
G 416643 19.05  
C 416555 19.05  



 

Рис 3. Гистограмма длин белков, закодированных на плюс и 
минус цепи, см. таблицу S1 сопроводительных материалов. 
prot_len_hist 

Самый короткий белок, не являющийся 
псевдогеном, — type II toxin-antitoxin system 
RelB/DinJ family antitoxin, длиной 36 аминокислот. 

Самый длинный белок — Vomp family 
autotransporter, длиной 4 237 аминокислот. Белки 
семейства Vomp — семейство белков наружной 
мембраны с различной экспрессией. Считается, что у 
рода Bartonella они способствуют адгезии. Бактерии 
часто изменяют экспрессию поверхностных адгезинов 
в зависимости от фазы или антигенной вариации, 
чтобы подорвать иммунный ответ хозяина и 
обеспечить адаптивное взаимодействие с различными 
структурами хозяина [2]. 

4.4​ Сравнение числа генов белков и генов 
различных РНК  хромосомы и плазмиды 
pOE11-1 бактерии Bartonella krasnovii 

Как видно из таблицы 3, в плазмиде 
закодированы только белки. При том, что всего 
кодирующих последовательностей 1898, 98,37% 
содержит репликон основной хромосомы, а 1,63% 
содержит плазмида pOE11-1. 

 

 

 

 

Таблица 3. Данные о количестве  генов белков и 
различных РНК на хромосоме  и на плазмиде  pOE11-1 
бактерии Bartonella krasnovii, см. таблицу S1 
сопроводительных материалов. 

 

Помимо обычных последовательностей, 
кодирующих белки, тРНК и рРНК, в геноме есть 
интересные виды РНК. Например, есть одна SRP 
RNA - The Signal Recognition Particle RNA ( частицы 
узнавания сигнала ). Только высвободившаяся из 
рибосомы последовательность синтезируемого белка 
распознаётся частицей SRP, которая затем 
связывается с малой субъединицей рибосомы, 
временно замедляет трансляцию на этой рибосоме и 
обеспечивает присоединение комплекса 
полипептид-рибосома к мембране шероховатого 
эндоплазматического ретикулума [3]. 

У B. krasnovii всего одна tmRNA 
(транспортно- матричная РНК).Она участвует в 
высвобождении рибосом, застрявших во время 
трансляции дефектных мРНК — транс-трансляция. В 
первую очередь она важна в стрессовых ситуациях, но 
у некоторых бактерий происходит и в нормальных 
условиях. [4] 

Также интерес вызывает Рибонуклеаза 
RNase_P_RNA. Она осуществляет 
эндонуклеолитическое расщепление РНК, удаляя 
лишние нуклеотиды на 5’- конце из предшественника 
тРНК. Она необходима для обработки тРНК, а также 
генерирует 5'-концы зрелых молекул тРНК [5]. 

 
 

 

Тип   Хромосома Плазмида pOE11-1 

Белки 1709 31 

Псевдогены 81 0 

тРНК (tRNA) 42 0  

рРНК (rRNA) 6  0  

SRP RNA 1 0 

Некодирующие РНК 
(ncRNA) 1 0 

Транспортно-матричная 
РНК (tmRNA) 1 0 

Рибонуклеаза P 
(RNase_P_RNA) 1 0 



4.5​ Расположение белок-кодирующих 
последовательностей на плюс-цепи хромосом 

Из гистограммы (рис. 4) можно заметить, что 
большинство кодирующих последовательностей 
располагаются рядом друг с другом. Присутствует 
множество генов, которые начинаются до того, как 
закончится другой. Они представлены самым левым 
столбцом с отрицательными значениями. Наличие 
таких генов обусловлено оперонной организацией 
генома бактерий, благодаря которой они обладают 
широким спектром возможностей альтернативного 
сплайсинга генов.жит репликон основной хромосомы, 
а 1,63% содержит плазмида pOE11-1. 

Рис.4. Гистограмма расстояний между белок-кодирующими 
последовательностями на (+) цепи, см. таблицу S2 
сопроводительных материалов, rates of distances hist 

 
Всего пересекающихся белок-кодирующих 

последовательностей на плюс-цепи — 108. Это 
составляет 6,4% от их общего числа 

Максимум:  33233 нуклеотида. 

Минимум: -76 нуклеотида. 

4.6​ Число нуклеотидов в пересечениях 
белок-кодирующих последовательностей на 
плюс-цепи  

Из гистограммы на рис.5 можем увидеть, что 
большинство генов пересекаются небольшим 
количеством нуклеотидов, преимущественно до 5. 

Рис.5. Число нуклеотидов в пересечениях белок-кодирующих 
последовательностей, см. таблицу S2 сопроводительных 
материалов, inter_CDS_hist. 

4.7​ Нуклеотидный состав пересечений 
белок-кодирующих последовательностей 

Была подсчитана сумма для каждого типа 
нуклеотида в пересечениях генов. A— 930, T —1290, 
G — 766, C — 576. Процент каждого нуклеотида от 
общего числа приведёт в гистограмме (рис. 6). 

Рис. 6.  Нуклеотидный состав пересечений 
белок-кодирующих участков (+) цепи, см. таблицу S2 
(ATGC in intersections), код S2 сопроводительных 
материалов 

Из рисунка 6 можем заметить, что в 
пересекающихся последовательностях с небольшим 
отрывом преобладает тимин. Вероятно, это 
обусловлено тем, что каждый из стоп-кодонов на цепи 
ДНК имеет тимин в своём составе: 5’-TAA-3’, 
5’-TAG-3’, 5’-TGA-3’, а также его содержит 
старт-кодон 5’-ATG-3’ пересекающегося гена. Кроме 
него могут использоваться альтернативные 
старт-кодоны 5’-GTG-3’ и 5’-TTG-3’, которые тоже 
содержат тимин. 

 



4.8​ Возможные опероны 

Если кодирующие участки расположены 
близко друг к другу, возможно даже пересекаясь, и 
имеют схожие функции или области применения, то 
вероятно, что они расположены внутри одного 
оперона, см. таблицу S2 сопроводительных 
материалов. На основе этого предположения были 
составлены таблицы 4, 5. 

1.​ Таблица 4. Белки в первом гипотетическом 
опероне на плюс-цепи: 

№ Название белка 

расстояние до 
следующего 
гена 

1 TrbC/VirB2 family protein 1 

2 
type IV secretion system protein 
VirB3 23 

3 
VirB4 family type IV 
secretion/conjugal transfer ATPase -13 

4 
type IV secretion system protein 
VirB5 -13 

5 type IV secretion system protein 212 

6 
type IV secretion system protein 
VirB7 -46 

7 VirB8/TrbF family protein -3 

8 
P-type conjugative transfer protein 
VirB9 -7 

9 
type IV secretion system protein 
VirB10 -3 

10 
P-type DNA transfer ATPase 
VirB11 74 

Из гипотезы для первого оперона 
незначительно выбивается интервал  в 212 
нуклеотидов, но он разделяет схожие белки, так что 
можно предположить, что это один единый оперон. 
Помимо оперонов, пересечения в геноме чаще всего 
встречаются у псевдогенов и гипотетических 
протеинов, а между “обычными” генами чаще 
встречаются расстояния в несколько сотен или тысяч 
нуклеотидов.  

2.​ Таблица 5. Белки во втором гипотетическом 
опероне на плюс-цепи: 

№ Название белка 
расстояние до 
следующего гена 

1 
pyruvate, water dikinase regulatory 
protein 10 

2 
Maf family nucleotide 
pyrophosphatase -7 

3 shikimate dehydrogenase -3 

4 dephospho-CoA kinase 5 

В таблице 5 мы видим близкое расположение 
нескольких белков, отвечающих за катализ 
биохимических реакций метаболических путей в 
клетке. Например, Белки Maf (для мультикопийной 
ассоциированной филаментации) представляют собой 
большое семейство консервативных белков, 
участвующих в остановке деления клеток [6]. 

СОПРОВОДИТЕЛЬНЫЕ МАТЕРИАЛЫ 

S1.Раздел на сайте NCBI  о таксономической 
принадлежности бактерии Bartonella krasnovii. 
Taxonomy browser, Taxonomy ID: 2267275  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwta
x.cgi?id=2267275 

S2. Таблицы и построенные на их основе диаграммы 
и гистограммы: 

 Гистограмма длин белков, гистограмма расстояний 
между белок-кодирующими последовательностями на 
+ цепи, гистограмма количества нуклеотидов в 
пересечениях белок-кодирующих 
последовательностей на + цепи:  Review materials

S3. Код в Colab с рассчётом количества нуклеотидов в 
геноме, нуклеотидного состава пересечений 
белок-кодирующих последовательностей: 

 study_code.ipynb

 

 

 

https://docs.google.com/spreadsheets/d/1djhnGES8glbhNRFt8MpfonqUOGkD0ZQbf05ha7es5RI/edit?usp=sharing
https://colab.research.google.com/drive/1HvfGpQMRiwp07B-pP9KXo1SLTZDclTsa#scrollTo=vuTfs9gTYi3k
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=2267275
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=2267275


ЗАКЛЮЧЕНИЕ 

В ходе краткого обзора генома бактерии 
Bartonella krasnovii: был выявлен нуклеотидный 
состав, распределение белков по длине, тип 
транслируемых молекул, исследованы межгенные 
пересечения и на этой основе выявлены 2 
гипотетических оперона. 
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