Задания 

практического тура регионального этапа XXXVI Всероссийской 
олимпиады школьников по биологии. 2019-20 уч. год. 11 класс

БИОИНФОРМАТИКА

20 баллов









(вариант 1)
Мутации, приводящие к исчезновению либо появлению в кодирующей последовательности стоп-кодонов, как правило, значительно влияют на структуру и функцию кодируемого белка. При этом мутации замены одного нуклеотида на другой происходят намного чаще, чем потери или вставки нуклеотидов. Наиболее простой моделью, используемой для анализа нуклеотидных замен, является модель Кантора-Джукса, в которой вероятности замены любого определенного нуклеотида на любой из трёх других нуклеотидов считаются одинаковыми. Безусловно, у реальных живых организмов вероятности разных нуклеотидных замен различаются, однако для простоты анализа можно применить модель Кантора-Джукса и считать, что для каждого триплетного кодона существует девять других кодонов, отличающихся от него на одну нуклеотидную замену (три варианта по первому нуклеотиду, три по второму и ещё три по третьему). Рассмотрите на рисунке 1 таблицу генетического кода и ответьте на Листе ответов, кодоны каких аминокислот и каким количеством способов могут переходить в стоп-кодоны в результате одной нуклеотидной замены.

[image: image1.png]Bropoil HykneoTHa

nepsbii TpeTuit
wyeonia M © ® © e

F (Phe) | s (Ser) (Tyr) € (Gys) T

b Oennnanaru (Phe) |'S cepms (Ser) Tu|xnm< W e Luctens oo :

L (Leu) s (Ser) cron-xonon A
M | e 0 < (sen) cron-xonoHs! e e

L (Leu) P (Pro) |H (His) R (Arg) T

[ P oo P10 [H THCTARH (i) L —) c
© L (Leu) P (Pro) Q (Gln) R (Arg) A

L (Leu) P (Pro) | Q M (Gln) R (Arg) G

1 (lle) T (Th) [N (Asn) S Copu (587 T

| Visoneiiuk (jje) T Tpeownn (Thr) [N (Asn) s (Ser) C
(A) | e T (Thr) [K (Lys) R pprusn (AT9) A

IM Menonns(Med) |T o) [k ™" 1ys) ) ¢

) A (M) | Dacnaparmosan(dsp) |G (Gly) T

Vo (Val) A A2 D o2 (Asp) (G (Gly) c
©) v " (Val) A (Ala) E rnyrawmosas (Glu) G (Gly) A

v (Val) A (Ala) |E wcmoTa (Gly) G (Gly) G





Рисунок 1. Таблица генетического кода

Ответьте на Листе ответов, сколько кодонов кодируют аминокислоты (являются значащими), сколько существует вариантов перехода одного значащего кодона в другой (не обязательно значащий) путём одной нуклеотидной замены, и какая доля нуклеотидных замен будет приводить к возникновению внутри рамки считывания стоп-кодона (считая, что нуклеотидные замены подчиняются модели Кантора-Джукса, а частоты всех кодирующих аминокислоты кодонов равны).

В норме стоп-кодоны узнаются специальными белками – факторами терминации трансляции, например, у бактерий фактор RF1 узнает UAA и UAG, фактор RF2 узнает UAA и UGA, а фактор RF3 не узнает стоп-кодонов напрямую, но помогает факторам RF1 или RF2 покинуть рибосому. У эукариот в цитоплазме все три стоп-кодона узнаются фактором еRF1, которому помогает фактор еRF3. При этом в митохондриальной ДНК значения стоп-кодонов могут переопределяться, поскольку в митохондриях для третьего нуклеотида в кодоне важно, пурин это или пиримидин, а не какой конкретно пурин (или пиримидин). Ответьте на Листе ответов, какое минимальное количество различных видов факторов терминации трансляции может быть в клетке позвоночного животного, а также какой стоп-кодон в митохондриальном коде интерпретируется как аминокислота.

Иногда стоп-кодоны могут прочитываться тРНК как обычные кодоны, кодирующие аминокислоты. Обычно это происходит в случае мутации в антикодоновой петле тРНК, приводящей к ошибочному распознаванию стоп-кодона. У одного из штаммов кишечной палочки с некоторой вероятностью трансляция не прекращается на стоп-кодоне UGA, а продолжается дальше, причем первой дополнительной аминокислотой у таких белков является глицин. Напишите на Листе ответов последовательность нуклеотидов антикодона нормальной глициновой тРНК этого штамма, и мутантную последовательность, узнающую UGA, которая возникла в результате одной нуклеотидной замены в последовательности антикодона. Учтите, что мРНК и тРНК антипараллельны.

Шифр     
__________________________                                     Итого: _______________
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Уважаемые участники олимпиады, заполните таблицу о том, кодоны каких аминокислот могут переходить в стоп-кодоны в результате одной нуклеотидной замены. В графе «аминокислота» для каждой аминокислоты напишите её трехбуквенное сокращение, в графе «№ позиции» - порядковый номер нуклеотида в кодоне этой аминокислоты, замена которого создает на месте аминокислоты стоп-кодон. Сами нуклеотиды в этой таблице писать не надо, серые ячейки заполнять тоже не надо (в сумме 7,6 б., по 0,4 балла за пару "аминокислота – номер нуклеотида").
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	аминокислота
	№ позиции
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Замены нуклеотидов могут превращать один стоп-кодон в другой. Напишите в формате ХХХ→YYY все такие возможные переходы одного стоп-кодона в другой за 1 замену_________________________________________________________________(0,8 б.)
Перечислите все 10 аминокислот, чьи кодоны могут превращаться в стоп-кодоны за 1 нуклеотидную замену, укажите для каждой аминокислоты количество разных способов, превращающих её кодоны в стоп-кодон (в сумме 2 б., по 0,2 балла за столбец).
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Какая аминокислота имеет наибольшую вероятность в результате случайной нуклеотидной замены мутировать в стоп-кодон? _____ (0,5 б.) Какие 10 аминокислот не могут замениться на стоп-кодон за 1 нуклеотидную замену? Перечислите их (1 б., по 0,1 балла за каждую) ______________________________________________________________          К какой группе (по физико-химическим свойствам) относятся 6 из 10 аминокислот, которые не могут перейти в стоп-кодон за одну замену? _______________________(0,5 б.) Повышает это или понижает вероятность появления стоп-кодона из-за мутации в участке, кодирующем коровую (а не поверхностную) последовательность глобулярного белка и почему?______________________________________________________________________ ________________________________________________________________________ (0,6б.)

Сколько кодонов стандартного генетического кода кодируют аминокислоты?____ (0,5 б.) Сколько существует вариантов перехода одного кодона в другой путём одной нуклеотидной замены (приведите расчет)? ___________________(1 б.) Какова вероятность того, что случайная нуклеотидная замена внутри рамки считывания будет приводить к возникновению стоп-кодона (считая, что нуклеотидные замены подчиняются модели Кантора-Джукса, а частоты всех кодирующих аминокислоты кодонов равны, приведите расчет, результат округлите до тысячных долей) _______________________________(1 б.)

Какое наименьшее число видов факторов терминации трансляции должно быть в клетке позвоночного животного?_____(0,5 б.) Как они распределены по компартментам (органеллам) клетки?__________________________________________________________ _________________________________________________________________________ (1 б.)

В митохондриях стоп-кодон ______ (0,5 б.) кодирует аминокислоту______ (0,5 б.)

Последовательность антикодона глициновой тРНК, узнающей UGA  5`-_______-3`  (1 б.)

Последовательность антикодона исходной глициновой тРНК              5`-_______-3`  (1 б.)   
