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РЕЗЮМЕ 
Настоящий мини-обзор представляет из себя  
работу с протеомом и геномом анаэробной почвенной бактерии  
Clostridium sporogenes с использованием методов программи-
рования на языке Python, функционала электронных таблиц. 
Полученные данные объясняются различными  
биоинформатиками закономерностями. 

1 ВВЕДЕНИЕ  
 

Бактерия Clostridium sporogenes открыта И. И. Мечниковым 
в 1908 году. Это грамположительная бактерия рода  
Clostridium (Таблица 1). 
 

Таблица 1 
Таксономическое положение C. Sporogenes 

Ранг Таксон 
Домен Bacteria 
Филум Bacillota 
Класс Clostridia 

Порядок Clostridiales 
Семейство Clostridiaceae 

Род Clostridium 
Вид C. sporogenes 

 
 

Это почвенная анаэробная палочковидная бактерия,  
производящая овальные субтерминальные эндоспоры (Рис. 1). 
Clostridium sporogenes является нетоксигенной бактерией по 
сравнению с Clostridium botulinum, которая производит  
нейротоксины. Но C. Sporogenes тоже является важным  
агентом порчи пищевых продуктов (Brown et al., 2012). 
У животных и человека бактерия носит не патогенный, а  
мутуалистический характер. 

C. sporogenes используется в качестве нетоксигенного  
заменителя C. botulinum при тестировании эффективности 
коммерческой стерилизации. Так как C. sporogenes образует 
споры с очень высокой термостойкостью (Taylor et al., 2013). 

C. sporogenes может быть способом доставки  
противораковых лекарств к опухолям пациентов (Nuyts et al., 
2002). 

Также было выявлено синтезирование этой бактерией  
биоактивных индолсодержащих соединений, полученных из 
триптофана, таких как индоксилсульфат и антиоксидант  
индол-3-пропионовая кислота (Wikoff et al, 2009). 

  
 

 
 
 
 
В настоящем мини-обзоре рассматриваются и анализируются 
базовые особенности генома и протеома бактерии с помощью 
биоинформатических методов. Исследуются кодирующие 
белок последовательности и составляющие их нуклеотиды, 
особенности распределения последовательностей по кольце-
вой ДНК бактерии и распределение белков. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Рис. 1 
 Фотография C. sporogenes, полученная с помощью трансмис-
сионной электронной микроскопии. A: делящаяся клетка. B и 

C: спорообразующие клетки. D: спора. Линейки масштаба 
представляют 1 мкм. 
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2 МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ 
 
Геномная таблица (feature_table.txt.gz), Последователь-
ность генома (genomic.fna. gz) и другая информация о 
бактерии была скачена с сайта Национального Центра 
Биотехнологической информации (NCBI): 
https://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/genomes/all/GCF/001/020/205/
GCF_001020205.1_ASM102020v1/ 
Для анализа данных использовались программы, напи-
санные на языке программирования Python, и также 
применялись электронные таблицы Google Sheets. 
Ссылки на программы Python и электронные таблицы 
можно найти в разделе “Сопроводительные материалы”. 
 
Раздел 3.1: Первая программа Python. 
Раздел 3.2: Вторая программа Python. 
Раздел 3.3: Лист «Распределение генов» в ЭТ 
Раздел 3.4: Лист «Гистограмма» и «CDS» 

3 РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ 

3.1 Описание стандартных данных генома 
 
С помощью первой программы и файла genomic.fna. gz 
можно узнать количество последовательностей, назва-
ние, длину и количество GC-пар в составе генома Clos-
tridium sporogenes (Таблица 2). Последовательность в 
геноме одна – это кольцевая хромосома NC_022571.1. 
5107814 пар нуклеотидов составляют длину хромосомы 
C. sporogenes. Количество GC-пар от общего количества 
составляет 27,98%. Именно относительно низкое со-
держание GC-пар в геноме служит отличимым призна-
ком для всей группы Firmicutes (Briggs et al., 2012), ча-
стью которой и является Clostridium sporogenes. 
 

Таблица 2 
Стандартная информация о геноме. 

 
Количество 

молекул 
кольцевой 

ДНК 
 

 
Название 

 
Длина 

(в парах 
оснований) 

 
Количе-
ство GC 

пар 

 
1 

 
NZ_CP011663.1 

 
4142990 

 

 
0.2798 

 
 
 
 
 
 

3.2 Описание нуклеотидного состава ДНК 
 

Воспользовавшись второй программой и тем же файлом, 
можно найти нуклеодидный состав всей ДНК (Таблица 3). 
Данные таблицы показывают, что для ДНК Clostridium sporo-
genes выполняется второе правило Чаргаффа – содержание 
гуанина приблизительно равно содержанию цитозина, а со-
держание аденина - содержанию тимина (Rudner et al, 1968). 

Таблица 3 
Число вхождений нуклеотидов в геноме. 

 
Нуклеотид 

 

 
Число вхождений 

 
A 
 

 
1472967 

 
T 
 

 
1510696 

 
G 
 

 
567851 

 
C 
 

 
591476 

 

3.3 Описание распределения генов белков по  
цепям ДНК 

 
Используя ЭТ Google Sheets и файла feature_table.txt.gz 
получилась таблица по распределению генов  
на «+» и «-» цепях (Таблица 4) 
 

Таблица 4 
Распределение генов 

 
Тип генов 

 

 
Число генов 

 
 

«+» цепь 
 

 
«-» цепь 

 
Белок-

кодирующие 
 

 
1663 

 
1988 

 
РНК 

 

 
24 

 
57 

 
Псевдогены 

 

 
58 

 
45 

https://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/genomes/all/GCF/001/020/205/GCF_001020205.1_ASM102020v1/GCF_001020205.1_ASM102020v1_feature_table.txt.gz
https://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/genomes/all/GCF/001/020/205/GCF_001020205.1_ASM102020v1/GCF_001020205.1_ASM102020v1_genomic.fna.gz
https://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/genomes/all/GCF/001/020/205/GCF_001020205.1_ASM102020v1/
https://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/genomes/all/GCF/001/020/205/GCF_001020205.1_ASM102020v1/
https://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/genomes/all/GCF/001/020/205/GCF_001020205.1_ASM102020v1/GCF_001020205.1_ASM102020v1_genomic.fna.gz
https://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/genomes/all/GCF/001/020/205/GCF_001020205.1_ASM102020v1/GCF_001020205.1_ASM102020v1_feature_table.txt.gz
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По полученным данным можно увидеть небольшие раз-
личия между распределением белок-кодирующих генов, 
Высокую разницу между РНК и незначительную между 
псевдогенами.  
 

3.4 Гистограмма длин белков 

 

Таблица 5 
Статистические параметры распределения длин белков 

 

 

 

С помощью электронных таблиц и функции COUNTIFS мож-
но построить гистограмму длин белков, кодируемых геномом 
бактерии (График 1).  

 

Также с помощью электронных таблиц (Таблица 5) найдены 
некоторые статистические параметры для распределения длин 
белков, такие как: 

• Средняя длина 

• Медиана 

• Стандартное отклонение 

• Самый короткий фрагмент 

• Самый длинный фрагмент 

 

СОПРОВОДИТЕЛЬНЫЕ МАТЕРИАЛЫ 

 

Ссылка на Google Colaboratory (Colab) 

Ссылка на Google Sheets 
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Средняя длина 

(функция AVERAGE) 
 

 
304,7 

 
Медиана 

(функция MEDIAN) 
 

 
264 

 
Стандартное отклонение 

(функция STDEV.P) 
 

 
207,1 

 
Самый короткий 
(функция MIN) 

 

 
33 

 
Самый длинный 
(функция MAX) 

 

 
2876 

График 1 
Гистограмма длин белков 

https://colab.research.google.com/drive/1O1HD0swkfuMVdnT77rlOVntcJU2fAIgD?usp=sharing
https://docs.google.com/spreadsheets/d/1EDu8xm5NSn5ziWaryQ0V_495WFeIQaSXwwrbPIk69Cs/edit?usp=sharing
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