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Прогнозирование эффективности элонгации трансляции является важной задачей био-
информатики, позволяющей дать теоретическую оценку эффективности экспрессии генов
организма. Эффективность элонгации трансляции конкретных организмов зависит, во-
первых, от кодонного состава мРНК. Известно, что синонимичные кодоны встречаются с
разной частотой как среди разных видов, так и среди генов одного организма, и использо-
вание редких кодонов замедляет синтез белка [1]. Во-вторых, наличие вторичных структур
замедляет движение рибосомы по мРНК [2]. В ИЦиГ СО РАН разработан программный
комплекс EloE, позволяющий проводить биоинформатический анализ характеристик эф-
фективности элонгации трансляции различных микроорганизмов на основе кодонного со-
става, количества и энергии вторичных структур в мРНК. В результате работы алгоритма
рассчитываются т.н. индексы эффективности элонгации трансляции (eei) для каждого ге-
на исследуемого организма, позволяющие отранжировать список генов микроорганизма в
соответствии с теоретической оценкой эффективности элонгации их трансляции [3]. Ранее
был проведён анализ корреляции этих оценок с экспериментально измеренным уровнем
экспрессии у S.cerevisiae и H.pylori [4], а также у M.gallisepticum. Однако систематическо-
го исследования данного вопроса с использованием геномных и протеомных данных для
различных групп прокариот ранее не проводилось. В данной работе для 26 видов про-
кариот полученные значения eei сопоставлялись с протеомными данными и было пока-
зано, что наибольшая корреляция характерна для организмов, эффективность элонгации
трансляции которых зависит в основном от кодонного состава (0.57). Также изучалось
распределение корреляции относительно филогении. Наиболее представленные в анализе
классы показали среднюю корреляцию 0.59 для бактерий класса Bacilli и 0.46 для класса
Gammaproteobacteria. Показано, что корреляция eei и протеомных данных отрицательно
коррелирует с временем удвоения организма. Полученные данные планируется в даль-
нейшем использовать для оценки предсказательной способности EloE о количестве белка
для организмов, принадлежащих определённым таксономическим группам, а также для
дальнейшей калибровки работы алгоритма.
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