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Η. Н. Береговська, О. В. Савич 

МОЖЛИВЕ КОДУВАННЯ ЦИТОХРОМУ C1 

ДІЛЯНКАМИ МІТОХОНДРІАЛЬНОГО ГЕНОМУ 

Проведено порівняння амінокислотних послідовностей та розраховано показники гомо-
логічності для цитохромів С1-типу і білків НД6, які кодуються ділянками мітохондрі-
ального геному. Останні мають найбільшу гомологічність у відношенні до цитохрому C1. 
У геномі мітохондрій ген, який кодує білок НД6, розташований поряд з геном, що 
кодує цитохром Ь — компоненту II комплексу дихального ланцюга, до якого входить 
і цитохром C1. 

Визначення структури мітохондріального геному дрозофіли [1] вия-
вило, що склад його той самий, що й у генома мітохондрій хребетних, 
але порядок розташування дещо інший. Ці розбіжності продемонстро-
вано на мал. 1, де геном дрозофіли поділено на чотири ділянки, які різ-
няться за напрямом зчитування інформації з мРНК. У порівнянні з 
геномом дрозофіли у мітохондріальному геномі хребетних (людина, 
бик, миша, амфібія) ділянки 2 і 4 помінялися місцями. Крім того, як 
видно з цього малюнка, помінялося положення ділянок, які кодують 
10 тРНК. Послідовність генів у геномі дрозофіли відтворює поступо-
ве ускладнення у процесі еволюції дихального ланцюга. На ділянці 
1 кодується елемент НАДН-дегідрогеназного комплексу НД1. На ді-
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лянці 2 — щ е один білок НАДН-дегідрогеназного комплексу НД6 і 
цитохром Ь, який входить до комплексу II дихального ланцюга. На 
ділянці 3 кодуються три білки НАДН-дегідрогеназного комплексу 
НД4Ь, НД4 та НД5. На 4-й ділянці — ще два білки НАДН-дегідроге-
назного комплексу НД2 та НДЗ, три білки з останнього III комплек-
су дихального ланцюга — компоненти цитохромоксидази та дві 
АТФази. 

У комплексі II дихального ланцюга, крім цитохрому Ь, є й цито-
хром Сі. В нашій роботі [2] виявлено, що білок НД6, як.ий кодуєть-
ся на тій самій ділянці мітохондріального геному, при зчитуванні у 
зворотньому напрямі у високому ступені Є ГОМОЛОГІЧНИМ цитохрому C l . 
Далі ми наведемо додаткові аргументи на користь того, що білок 
НД6 при зчитузанні у зворотньому напрямку є гомологічним цито-
хрому Сі. 

На мал. 2 зіставлено амінокислотні послідовності білків Н Д 6 та 
різних цитохромів С. Це порівняння дещо відрізняється від запропо-
нованого в роботі [2]. Розрахунок показників гомологічності СвіДн м іж 
двома послідовностями провадили за формулою, запропонованою в ро-
боті [3]: 

г __ А + Ai 
^відн JJ . 

де А — число збігів однакових амінокислотних залишків; А\ — число 
збігів різних амінокислотних залишків, але належних до тієї самої гру-
пи з наступних семи: 1) G, А, Р; 2) V, L, І; 3) S, Т; 4) С, М; 5) К, R, 
Н; 6) D, Е, Q, N; 7) F, Y, W. Величина N означає число пар аміноки-
слотних залишків, які порівнюються, виключаючи ті ділянки, де хоча 
б у одної з порівнювальних послідовностей є пропуски (делеції). Роз-
рахунки на ЕОМ ЕК.ЛІПС проведено для повних послідовностей та 
для ділянок, які прилягають у цитохромах C до гену і зображені на 
мал. 2 (33 позиції з 26 до 58). Для семи груп білків з різною кількі-
стю білків у кожній групі обчислювали середні арифметичні значення 
Свідн, які наведені у таблиці. З таблиці видно, що білок Н Д 6 най-
ближчий за показником до цитохрому C i . При порівнянні ділянок, які 
прилягають до генів, спостерігається якісно та сама картина, але по-
казники гомологічності для них, як правило, вищі, ніж для повних по-
слідовностей. В усіх цитохромів типу C є ділянка з п'яти амінокислот-
них залишків, які безпосередньо прилягають до гену: С— —CH. У по-
слідовності білка НД6 ця група не зберігається. Перший залишок ци-
стеїну C зберігається у двох випадках з п'яти, в інших його замінено 
на тирозин Y або на фенілаланін F. Слід відзначити, що в цих аміно-
кислотах є близькі кодуючі триплети: TCT (С, цистеїн), TAT (Y, ти-

Середні показники гомологічності СВІДН між амінокислотними послідовностями 6ілків 

НД6 та цитохромів C-типу 

Б ілок 

НД6 C1 С F C66S C5 C5si 

Білок Число б і л к і в у г р у п і 

5 1 7 3 4 2 1 6 
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НД6 0,58; 0,54 0,37 0,25 0,20 0,27і 0,20 0,21 0,26 
• C1 0',34 X 0,32 0,25 0,28 0,23 0,21 0,33 
C 0,29 0,54' 0,77; 0,69 0,57 0,40і 0,30 0,27 0,36 
С? 0,24 0,40 0,54 0,5»; 0,61· 0,40 0,29· 0,29 (),36 
F 0,30 0,42 0,49 0,5&; 0,&8; 0,68і 0,38 0,36 0,37 
С665 0,24 0,36 0,44< 0,56 0,46і 0,66; 0,63 0,50 0,38 
G6 0,27 • 0,30 0,314 0,43 0,4*1 0,42 X 0,44> 
G6 8I. 'О.Зб -0,5» ' 0,6.6 0,62 0,56і 0,4<l· 0,&1 0,76і; 0,77 



розин), TTT (F, фенілаланін). Другий залишок цистеїну (C) у двох 
випадках замінений на залишок іншої амінокислоти, яка містить сір-
ку,— метіоніну (M) або на лейцин (L), близький за структурою до 
метіоніну. 

Таким чином, на ділянці Н Д 6 при зчитуванні у зворотньому на-
прямку кодується білок, в якого досить ближний предок з цитохро-, 

Мал. 2. Порівняння амінокислотних послідовностей білків, НД6 (за даними робіт 
[1, 4]) та цитохромів С-типу (заданими робіт [5—$]) 

мом Сі. У геномі мітохондрій як дрозофіли, так і хребетних ділянка 
НД6 є суміжною з такою, яка кодує іншу компоненту комплексу II 
дихального ланцюга — цитохром Ь. 
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