




















Ген KRAS

Макарова Дарья



№1.1
Белковая
последовательность гена
KRAS:
MTEYKLVVVGAGGVGKSALTIQLIQNHFVD
EYDPTIEDSYRKQVVIDGETCLLDILDTAGQ
EEYSAMRDQ 
YMRTGEGFLCVFAINNTKSFEDIHHYREQI
KRVKDSEDVPMVLVGNKCDLPSRTVDTKQ
AQDLARSYGIP 
FIETSAKTRQRVEDAFYTLVREIRQYRLKKIS
KEEKTPGCVKIKKCIIM

Часть нуклеотидной
последовательности гена
KRAS(полная последовательность 
очень длинная):
CTAGGCGGCGGCCGCGGCGGCGGAGGCAGC
AGCGGCGGCGGCAGTGGCGGCGGCGAAGG
TGGCGGCGGCT 
CGGCCAGTACTCCCGGCCCCCGCCATTTCGG
ACTGGGAGCGAGCGCGGCGCAGGCACTGAA
GGCGGCGGC 
GGGGCCAGAGGCTCAGCGGCTCCCAGGCCT
GCTGAAAATGACTGAATATAAACTTGTGGTA
GTTGGAGCT 
GGTGGCGTAGGCAAGAGTGCCTTGACGATA
CAGCTAATTCAGAATCATTTTGTGGACGAAT
ATGATCCAA 
CAATAGAGGATTCCTACAGGAAGCAAGTAG
TAATTGATGGAGAAACCTGTCTCTTGGATAT
TCTCGACAC

Поиск был произведен через 
NCBI Nucleotide/NCBI Protein 
с сортировкой RefSeq



№ 1.2

Характеристика структурно-функциональной 
организации района генома, в котором 

расположен ген KRAS

Номер хромосомы: 12
Число интронов: 6Число экзонов: 7

Для поиска информации я использовала NCBI Gene



№ 2

Функции: 
участвует в различных злокачественных новообразованиях, включая 
аденокарциному легких, муцинозную аденому, протоковую карциному 
поджелудочной железы и колоректальную карциному. 

Ген 
взаимодействует 
с(на слайде есть 
только часть, из-
за их большого 
количества):

Для поиска 
информации я 
использовала 
NCBI Gene



№ 3

Я взяла белковую последовательность(по причине того, что она меньше чем 
нуклеотидная, поэтому ей будет проще воспользоваться) гена KRAS и 
воспользовалась NCBI BLAST с указанием организма Homo sapiens(человек 
разумный). Но BLAST нашел только изоформы самого гена. Я воспользовалась 
другими матрицами при запуске BLAST, но на результат это не повлияло. Значит 
для KRAS паралогов не существует и дерево построить нельзя. 



№ 4

Я взяла белковую последовательность 
гена KRAS и воспользовалась NCBI 
BLAST с указанием разных 
организмов(растений, архей, 
животных). Затем с помощью MEGA я 
сделала дерево ортологов через метод 
Maximum Likelihood Tree и 
воспользовалась Bootstrap для 
точности. Я выбрала этот метод 
построения деревьев, потому что там 
было хорошо видно близкие по родству 
группы.

Дерево ортологов
для гена KRAS

Ген присутствует в растениях, 
животных, археях и бактериях, а значит 
он очень древний.



Заключение

KRAS довольно древний ген, который участвует в 
различных злокачественных новообразованиях 

У гена KRAS нету паралогов

У этого гена номер хромосомы 12, 7 экзонов и 6 интронов



Анализ нуклеотидных 
и аминокислотных 
последовательностей

Кодеры Команда Ц9-040    9-й класс    Кейс №Ц9-2

1



Андрей

Кустышев
Первый питошка

программист,

командир

Наставник - Долгих Владислав Андреевич

Кодеры

Нижний Новгород

Максим

Касьянов
Визуализатор,

разработчик

презентации

Даша

Макарова
Разработчик

презентации, 

генератор идей

Лайла

Бокоева
Второй питошка

программист,

биолог

Оля

Надточиева
Биолог

2



Москва

Сложность
анализа данных

Использование 

библиотек
Error , defauldict

Сложность алгоритмов
Использование алгоритмов для анализа

биологических последовательностей

Многомерность данных
Специфичны по 

преобразованию и большие по 

объему 

Нижний Новгород

3

Последствия решения

Автоматизация анализа 
геномных данных для 

дальнейшей работы с ними



Нижний Новгород

Вычисление GC состава

последовательности ДНК

Вычисление длины последовательности ДНК

Вычисление кол-во гуанина и цитозина

Расчет GС состава по следующей формуле:
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Нижний Новгород

5
Время выполнения:
0,21 мс

TTCCACTCGGTTGGGCCGGCTAGGCCTCCCTGCCCGGAGTTTCGGCGGACTGCTGCCGACACCCGGGCATTGTCTTAGGGGGGTTATTCGAGGGCACTCGCA
GCCAACTTGTCGGGACCAGCCGGGCTGGTCATCGGGCTTATACAGCGAAATGCCGAGGACCCGGCCCCGCGCTATGGAACGTCTTTAGCTCCGGCAGGCAAT
TAAGGACAACGCAAGCATGGCGGATATAAACAGAGAAACGGGCGAATACACCTGTTCGTGTCGTATCGGTAAATAGCCTCGCGGAGGCATGTGCCATGCTGG
CCTGCGGAGCACTCTGGTTATGCATATGGTCCACAGGACACTCGTCGCTTCCGGGTTTGCCCTCTATGTGACGGTCTTTAGGCGCACTTATGCTCAGCACCGTT
TAAACCAGACCGACACCAGATCTGTAAGGTCCGCCACGCAGACGAGAGCGCACGGAGACCACCGAGCGATCTACCTGATCGGCGACCATTTGTGTGGTACTG
GGGCCGAGAGGTAACTACGGTGCCGCTAACAGCCCCTCGGTCGTCGCTGACGTCTGTAGTCTAGCCTCATTATGATCGTACGCTATTCAGGGATTGACTGATAC
CGGAAGACATCTCAGTTGAAGTGGTGTATGCGACAGAGACCGTGCACCTACCAAACCTCCTTAGTCTAAGTTCAGACCAATTGGTAGTTTGTCCAGAACTCAG
ATTTTATCACCAGAGGACGCACGCCCTACCTCCATGATCCACTGACGTCCCTGAGGCTGCAATACATGCAACCAGGCAGTCTCCGCGGTAAGTCCTAGTGCAAT
GGGGCTTTTTTTCCCTGGTCCTCGAGAAGAGGGGACGCCGGTCCAGACATCTCTAATGTGGTAATTGGGAGGACTCTTGGCCCTCCGCCCTTAGGCAGTGCAT
ACTCTTCCATAAACGGGCTGTTAGTTATGGGGTCCGAGGATTGAAAAAGGTGAGCGAACTCGGCCGAACCGGAG

Вводные данные

Вывод

Нижний Новгород



Нижний Новгород

Алгоритм преобразования 
нуклеотидной последовательности в
аминокислотную

Начинаем

преобразование с кодона

ATG и заканчиваем одним

из стоп-кодонов

Сортировка

полипептидных цепочек

длиной 5 аминокислот

6

Рассчитали молекулярную массу

самых легких и самых тяжелых 

изоформ белка титина

Определение
молекулярной массы в
аминокислотных
последовательностях



Нижний Новгород

7

ATGGCGGGTCTTCGCAAGTCCAGGCCGGGTTAG

Вводные данные

['AAGTC', 'AGGCC', 'AGTCC', 'ATGGC', 'CAAGT', 'CAGGC', 'CCAGG', 'CCGGG', 'CGCAA', 'CGGGT', 'CTTCG', 'GCAAG', 
'GCCGG', 'GCGGG', 'GGCCG', 'GGCGG', 'GGGTC', 'GGGTT', 'GGTCT', 'GGTTA', 'GTCCA', 'GTCTT', 'GTTAG', 'TCCAG', 
'TCGCA', 'TCTTC', 'TGGCG', 'TTCGC']

Вывод

ATG GCG GGT CTT CGC AAG TCC AGG CCG GGT TAG

M(149) A(89) G(75) L(131) R(174) K(146) S (105) R (174) P (115) G (75) STOP

Время выполнения:
0,5 мс



Нижний Новгород

Обратная трансляция

Восстановление цепочки

ДНК и определение GC

состава для нее

Определение GC и AT

состава для тугоплавких и

легкоплавких

последовательностей 

соответственно

8
Время выполнения:
0,35 мс

- это процесс декодирования 

последовательности аминокислот в 

соответствующие кодоны

Вводные данные: MVGRRALFNA

легкоплавкость тугоплавкость

Вывод



Оценка степени сходства 
нуклеотидных последовательностей

Мы взяли 5 нуклеотидных 

последовательностей, написали программу, 

которая ищет p-расстояние нуклеотидной 

последовательности   

Нижний Новгород

Далее, происходит сортировка внутри 

каждой строки матрицы

В самом конце, происходит парсинг данных и 

вывод самой матрицы
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Нижний Новгород

Время выполнения:
0,28 мс 10

Вводные данные

Вывод

5 последовательностей одинаковой длины таксонов Reptilia, Mammalia и Aves



Консенсусная
последовательность ДНК

Для начала, мы взяли 

последовательности

разных таксонов из 4 

задания 

Затем мы написали программу 

которая строит консенсус

Нижний Новгород

Для начала, циклом мы 
перебираем последовательность 

циклом, попарно добавляя 
каждый следующий элемент в 

общий список

Далее, мы заменяем 
элементы на 

соответствующие 
символы из списка

Консенсусная последовательность -
определенная нуклеотидная последовательность, регулярно встречающаяся

(с небольшими вариациями по отдельным нуклеотидам) в данном 
генетическом элементе.
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Нижний Новгород

Время выполнения:
0,1 мс 12

Вводные данные

Вывод
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Нижний Новгород

Филогенетическое 

дерево

Мы проводили исследование гена с помощью NCBI, NCBI BLAST и 
построили филогенетическое дерево в MEGA.

Работая над практическим заданием мы углубили свои 
навыки в работе с биологическими последовательностями.
Эта работа помогла лучше понять их специфику и помогла в 
работе над кейсом

13

Тема практической работы – изучение выбранного гена.



Вывод

Нижний Новгород

Мы освоили основные операции с биологическими данными, что позволило нам 
эффективно работать с нуклеотидными и аминокислотными последовательностями, 
включая их анализ и обработку. 

14

Создали комплекс специализированных программ, которые автоматизируют и 
упрощают многие процессы работы с геномной информацией. Это поможет 
быстрее изучать свойства растений и животных, важных для сельского хозяйства. 

Использовали биоинформационную базу данных NCBI для поиска данных. 



Спасибо за внимание
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