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Контексти стартових кодонів трансляції генів 
тобамо- і потексвірусів

Проведено комп’ютерний аналіз контекстів (нуклеотидного оточення) канонічного стартового 
кодона трансляції AUG у 15 тобамовірусів (45 генів) і 22 потексвірусів (110 генів).  

Встановлено, що контексти AUG вірусів рослин мають як високу схожість із відповідними 
контекстами еукаріотів, так і деякі особливості. Схожість проявляється в локалізації збіжних 
нуклеотидів поблизу стартового кодона (в позиціях -3...+18), наявності пурина в позиції ‑3 (-3R) і гуаніна 
в позиції +4 (+4G) відносно кодона AUG, а також у подібності  трансляційних контекстів вірусів 
відповідним контекстам хребетних тварин (16,9–52,4 %) та однодольних (21,9–41,2 %)  і дводольних 
рослин (39,3–74,3 %).

Характерною особливістю вірусних трансляційних контекстів є висока частота компонентів +5С, 
-5Y і +10R, а також широке варіювання частоти контекстних елементів у різних вірусів і/або генів. Так, 
частота  +5С варіює від 0 % (гени TGB1) до 100 % (гени Re), частота -5Y – від 22 % (гени TGB2) до 86 % 
(гени Tp), частота +10R – від 22 % (гени TGB2) 93 % (гени Tp), а частота еукаріотичних контекстів 
Козака - від 5 % (гени TGB2) до 87 % (гени Tp).

Обговорюється запропонований показник подібності трансляційних контекстів відомим 
консенсусним послідовностям. 

К л ю ч о в і  с л о в а :  тобамовірус, потексвірус, контекст, стартовий кодон, трансляція, 
комп’ютерний аналіз.

Найбільш адекватною моделлю синтезу білків у клітинах вважається кеп-залежний ска-
нуючий механізм ініціації трансляції [9], за яким мала субодиниця рибосом та три фактори 
ініціації впізнають кеп на 5’-кінці мРНК, зв’язуються з матрицею і зміщуються в напрямку 
3’-кінця у пошуку першого стартового кодона AUG з оптимальним контекстом (AUG[start]). 
Після його знаходження до малої субодиниці рибосоми приєднується велика субодиниця і 
починається синтез білка, який продовжується до першого термінального кодона (UAG, UGA 
або UAA).

Важливе значення для регулювання трансляції еукаріотичних mРНК мають такі фактори: 
кепування 5’-кінця; нуклеотидне оточення (контекст) стартового кодона; позиція AUG[start] 
відносно 5’-кінця mРНК (довжина лідерної послідовності); вторинна структура лідерної пос-
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лідовності mРНК; наявність попередніх (upstream) стартових кодонів uATG перед основним 
кодоном AUG[start], а також наявність наступних (downstream) кодонів dATG після основного 
стартового кодона [3, 7, 11, 13, 15].

Процеси регулювання трансляції генів, а також регуляторні сигнали все ще залишаються 
недостатньо вивченими навіть у клітинах основних модельних об’єктів – хребетних тварин 
[12]. Фрагментарні дослідження виконані на моделі вищих рослин і фітопатогенних вірусів 
[2, 4, 5, 8, 14, 16] свідчать про наявність як загальних, так і специфічних сигналів регулюван-
ня трансляції у тварин, рослин і вірусів. 

До найважливіших загальних сигналів, причетних до тонкої регуляції і координації син-
тезу білків, відносяться контексти стартових кодонів [4, 12, 13, 15]. Зважаючи на це, метою 
нашої роботи було порівняльне дослідження контекстів стартових кодонів трансляції генів 
тобамо і потексвірусів. 

Матеріали і методи. В роботі використано геномні сиквенси 15-ти тобамовірусів 
(AB017503, AF254924, AF321057, AF332868, AJ295948, AJ295949, D12505, D13438, J02415, 
M34077, M81413, U03387, X02144, X82130, Z29370) і 22-х потексвірусів (AB056718, 
AF172259, AF308158, AF373782, AF484251, AJ316085, D00344, D13747, D13957, D26017, 
D29630, M62730, M95516, S73580, U23414, U62963, X05198, X06728, X16636, X55802, 
X72214, Z21647), отримані з банків даних за наведеними номерами доступу. 

Контексти стартових кодонів трансляції 45-ти генів тобамовірусів – гени реплікази (Re), 
транспортного білка (MP) і капсидного білка (CP), а також контексти 110-ти генів потекс-
вірусів – гени реплікази, капсидного білка та транспортних білків TGB1, TGB2 і TGB3 до-
сліджували на 100-нуклеотидних ділянках у позиціях від –50 до +50 відносно позиції першо-
го нуклеотида стартового кодона (позиція +1). 

Порівняння збіжності нуклеотидів у контекстах проводили за різних нуклеотидних ал-
фавітів (від односимвольного до 14-символьного), використовуючи як символи  загальноп-
рийняті назви типів нуклеотидів, запропоновані Індіанським університетом (США): A, T (U), 
G, C – стандартні нуклеотиди; R - пуринові (purine, A або G); Y - піримідинові (pyrimidine, C 
або T);  S - сильні  (strong, G або C);  W - слабкі (week, A або T); M - аміновмісні (amine, A або 
C); K - кетовмісні (ketone, G або T); B - не A: T або G або C; D - не C: A або T або G; H - не G: 
A або T або C; V - не T: A або G або C. 

Подібність (відповідність) контекстів консенсусним послідовностям визначали за розроб-
леним нами критерієм, названим показником подібності консенсусу (ППК). Цей показник яв-
ляє собою виражену у відсотках суму добутків долей збіжних нуклеотидів і долей контекстів 
із відповідними долями їх збіжності з консенсусною послідовністю:

ППК = ( )∑
=

××
dcn

i
ii ktcydcnx

1
,100//  

де dcn – довжина консенсусної послідовності (нуклеотидів), ktc – кількість дослідних 
контекстів (генів), xi – кількість збіжних нуклеотидів, yi – кількість контекстів, що мають xi  
збіжних нуклеотидів.

Вирізання контекстних ділянок, трансформацію сиквенсів у різні типи алфавітів, 
комп’ютерний аналіз контекстів і графічну візуалізацію збіжних елементів проводили за 
власними вузькоспеціалізованими програмами (утилітами), написаними мовою qBASIC. 

Результати та їх обговорення. 1. Контексти Козака в оточенні стартових кодонів 
трансляції генів тобамо- і потексвірусів. Найбільший вплив на ефективність ініціації транс-
ляції еукаріотичних мРНК мають пуринові нуклеотиди (A або G) в позиціях -3 і +4 відносно 
нуклеотида А стартового кодона AUG (позиція +1). Контекст стартового кодона вважаєть-
ся сильним або оптимальним, якщо одна (-3R) або обидві позиції (-3R і +4G) відповідають 
сиквенсам Козака: GCCRCCAUGN або GCCRCCAUGG , де R = A або G, а N – довільний 
нуклеотид [7, 10, 17].

На моделі двох родів вірусів рослин нами встановлено, що контекст -3R мають 42 % стар-
тових кодонів трансляції генів тобамовірусів і 19 % генів потексвірусів (табл. 1). Найчастіше 
цей контекст зустрічається в генах капсидного білка (55–80 %). Знайдена нами частота -3R 
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у генах потексвірусів близька до такої у генів еукаріотів (17 % – гени людини, 12 % – гени 
хребетних, 9 % – безхребетних, 20–24 % – гени рослин), однак його частота у тобамовірусів 
удвічі більша за таку у генів рослин [7]. 

Таблиця 1

Контексти Козака в стартових кодонах трансляції генів тобамо- і потексвірусів

Віруси Гени Кількість
генів

Відсоток генів з контекстами Козака

-3r +4g -3r&+4g -3r&-
3r+4g

Тобамовіруси

Re, Tp, Cp 45 42 16 38 80

Re 15 0 7 93 93

Tp 15 47 40 0 47

Cp 15 80 0 20 100

Потексвіруси

Re, Cp TGB1, TGB2  TGB3 110 19 28 25 44

Re 22 18 59 23 41

TGB1 22 9 9 82 91

TGB2 22 0 5 0 5

TGB3 22 14 45 5 19

Cp 22 55 23 18 73

Контекст +4G, на відміну від -3R, частіше зустрічається у генах потексвірусів (28 %), ніж 
тобамовірусів (16 %). Цей контекст містять 59  % генів Re потексвірусів і 40 % генів Тр то-
бамовірусів. Контекст -3R і +4G найчастіше зустрічається у генах Re тобамовірусів (93 %) і 
генах TGB1 потексвірусів (82 %). 

Оптимальний контекст Козака (-3R або -3R і +4G) мають 80 % стартових кодонів трансля-
ції генів тобамовірусів, що відповідає його частоті у генах рослин [6], однак у потексвірусів 
його частота (44 %) вдвічі менша. Цей контекст найчастіше зустрічається в оточенні старто-
вих кодонів генів Cp (100 %) і  Re (93 %) тобамовірусів, а також генів транспортного білка 
TGB1 (91 %) та Cp (73 %) потексвірусів. Найменший відсоток стартових кодонів з оптималь-
ним контекстом мають гени TGB2 (5 %) і TGB3 (19 %) потексвірусів та ген Tp тобамовірусів 
(47 %). Контекст (-3R або +4G  або -3R і +4G) зустрічається дещо частіше, ніж оптимальний 
контекст Козака. Його мають 87–100 % генів тобамовірусів і 64–100 % генів потексвірусів, за 
винятком гена TGB2.    

Таким чином, результати проведених досліджень показують, що переважна більшість 
стартових кодонів фітовірусних генів мають контекст -3R або 4G або -3R+4G. Частота цих 
контекстів у оточенні стартових кодонів трансляції генів тобамовірусів близька до такої у 
генів рослин, вдвічі більша, ніж у генів потексвірусів і  значно варіює у різних генів обох 
родів вірусів. 

2. Подібність стартових кодонів трансляції генів тобамо- і потексвірусів консенсусним 
послідовностям. Порівняння контекстів стартових кодонів трансляції генів хребетних і генів 
вірусів рослин показало широке варіювання їх подібності (табл. 2). Так, нуклеотидні сайти 
гена Re тобамовірусів, локалізовані в позиціях від -6 до +4 відносно стартового кодона транс-
ляції, (7-нуклеотидні контексти, не враховуючи AUG) мають від 2 до 4 нуклеотидів, збіжних з 
GCCACC*G – консенсусною послідовністю стартових кодонів трансляції генів хребетних [6, 
10]. Контексти одного гена мають 2 збіжні нуклеотиди, 3-х генів – 3 нуклеотиди, 11-ти генів – 
4 нуклеотиди. Відповідні контексти 10-ти генів Re потексвірусів мають 1 збіжний нуклеотид, 
трьох генів – 2 нуклеотиди, чотирьох генів – 3 нуклеотиди, одного гена – 4 нуклеотиди і кон-
тексти 4-х генів мають 5 збіжних нуклеотидів. Оскільки наведені дані непридатні для кількіс-
ного порівняння подібності контекстів консенсусним послідовностям, нами був розроблений 
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показник подібності консенсусу ППК. За формулою наведеною в розділі «Матеріали і мето-
ди» подібність трансляційного контексту генів Re тобамовірусів консенсусній послідовності 
контекстів генів хребетних становить: (2/7 х 1/15) + (3/7 х 3/15) + (4/7 х 11/15)   = 0,5238 
або 52,4 %, а генів Re потексвірусів – 33,8 %. Найбільш подібні до консенсусу генів хребетних 
є контексти генів Re,  TGB1 і TGB3, а найменш подібні – генів Mp  і TGB2. 

Таблиця 2

Збіжність контекстів стартових кодонів трансляції генів вірусів рослин  
із консенсусною послідовністю відповідних кодонів генів хребетних

Збіжність з консенсусом, 
нуклеотидів

Гени тобамовірусів Гени потексвірусів
Re Mp Cp Re TGB1 TGB2 TGB3 Cp

0 0 1 0 0 0 9 2 0

1 0 9 7 10 4 5 5 10

2 1 5 7 3 12 3 6 6

3 3 0 1 4 4 5 6 3

4 11 0 0 1 2 0 2 2

5 0 0 0 4 0 0 1 1

6 0 0 0 0 0 0 0 0

7 0 0 0 0 0 0 0 0

Кількість генів 15 15 15 22 22 22 22 22

ППК 52,4 18,1 22,9 33,8 31,2 16,9 31,2 25,3

Порівняння подібності стартових кодонів трансляції генів тобамо- і потексвірусів консен-
сусним послідовностям відповідних кодонів дводольних (AAAAAAAAMAUGGC) та одно-
дольних рослин (GCRGCARCCAUGGC), наведеним в роботі [7], показує, що трансляційні 
контексти цих вірусів більш схожі з консенсусом дводольних (в 1,5–3,4 рази), ніж однодоль-
них (табл. 3). Виняток становлять гени TGB2 і TGB3, які за показниками подібності консенсу-
су мають майже однакову схожість як з генами дводольних (39,3 і 39,9 %), так і однодольних 
(41,2 і 36,4). Ці гени також суттєво відрізняються від інших генів потексвірусів за контекста-
ми Козака (див. табл. 1), що засвідчує можливість додаткових елементів в їх трансляційних 
контекстах.

Таблиця 3
Показники подібності контекстів стартових кодонів трансляції генів тобамо- 
і потексвірусів консенсусним послідовностям відповідних кодонів дводольних 

та однодольних рослин

Консенсусна 
послідовність

Tobamovirus Potexvirus

Re Mp Cp Re TGB1 TGB2 TGB3 Cp

дводольних 70,5 62,3 74,3 59,1 63,6 39,3 39,9 62,7

однодольних 36,7 29,0 21,9 40,3 26,0 41,2 36,4 29,6

Відношення ППК 1,9 2,2 3,4 1,5 2,5 0,95 1,1 2,1

Шляхом визначення максимальної збіжності нуклеотидів у контекстних ділянках вірус-
них генів (до 50 нуклеотидів перед і після стартового кодону) встановлено широку розпов-
сюдженість в контекстах трьох елементів (табл. 4): піримідинового нуклеотида в позиції -5 
(-5Y); цитозина в позиції +5 (+5C) і пуринового нуклеотида в позиції +10 (+10R). В контекс-
тах AUG більшості генів тобамо- і потексвірусів найчастіше зустрічається  +5C (86–100 %), за 
винятком генів TGB1 і TGB3, в контекстах яких цей елемент трапляється дуже рідко (до 9 %). 
Частота -5Y найбільша в контекстах генів транспортних білків Tp (86 %) і TGB1 (54 %), а час-
тота +10R – в контекстах гена Tp тобамовірусів (93 %) і гена реплікази потексвірусів (90 %).
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Таблиця 4
Контексти стартових кодонах трансляції генів тобамо- і потексвірусів  
y позиціях -5, +5 і +10 відносно першого нуклеотида стартового кодона

Віруси Гени Кількість
генів

Відсоток генів з контекстами:

-5y +5c +10r -5y 
+5c

-5y
+10r

+5c
+10r

-5y
+5c
+10r

Тобамовірус

Re 15 53 100 66 53 53 66 53

Tp 15 86 93 93 86 93 93 93

Cp 15 60 93 66 60 40 66 40

Потексвірус

Re 22 36 100 90 36 90 90 90

TGB1 22 54 0 31 4 36 22 27

TGB2 22 22 95 22 22 27 22 27

TGB3 22 50 9 72 40 59 45 45

Cp 22 50 86 31 40 31 31 31

Зважаючи на широке варіювання різних типів нуклеотидів в однакових позиціях різних 
генів і/або різних родів вірусів нами проведено подальший пошук збіжних елементів у кон-
текстах стартових кодонів за різних нуклеотидних алфавітів.

3. Збіжність елементів у контекстах стартових кодонів трансляції генів тобамо- і по-
тексвірусів за різних нуклеотидних алфавітів. Встановлено, що за 4-символьного алфавіту 
і заданої 100 % збіжності елементів, ідентичними елементами в усіх генах тобамо- і потекс-
вірусів є лише нуклеотиди стартового кодона AUG (рис. 1, горизонтальні смужки в позиціях 
+1...+3), а також поодинокі інші нуклеотиди в позиціях -3...+8. Зменшення відсотку заданої 
мінімальної збіжності призводить до збільшення ідентичних елементів, що виявляються в 
контекстних зонах стартових кодонів. Найчастіше збіжні (ідентичні) елементи спостеріга-
ються в позиціях -10...+18, однак за мінімальної збіжності 70 % вони зустрічаються на всій 
дослідженій контекстній ділянці від -50 до +50 нуклеотидів відносно позиції стартового кодо-
на. За заданої мінімальної збіжності 40 % переважна більшість нуклеотидів збігається, тобто, 
біля 40 % генів мають ідентичні нуклеотиди. 

Рис. 1. Збіжність нуклеотидів у контекстах стартових кодонів трансляції генів тобамо- і 
потексвірусів за різних рівнів заданої мінімальної збіжності

-50...+50 – ділянки генів довжиною 100 нуклеотидів, локалізовані навколо стартового ко-
дона трансляції AUG  (+1, +2, +3).  1...5 – задана мінімальна збіжність нуклеотидів: 1 – 100 %; 
2 – 90 %; 3 – 80 %; 4 – 70 %; 5 – 40 %. Горизонтальні смужки (1–10, зверху вниз) – збіжні 
елементи в ділянках генів: 1...4 – гени тобамовірусів (1 – Re, Tp, Cp; 2 – Re;  3 – Tp; 4 – Cp); 
5...10 – гени потексвірусів (5 – Re, TGB1, TGB2, TGB3, Cp; 6 – Re; 7 – TGB1; 8 – TGB2;  

9 – TGB3; 10 – Cp) 
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Подібні результати одержані при дослідженні збіжності елементів у контекстах стартових 
кодонів трансляції за різних типів алфавітів і 100 % заданої збіжності (рис. 2). Збільшення 
кількості символів в алфавітах подібно до зменшення заданої мінімальної збіжності призво-
дить до збільшення ідентичних елементів, що виявляються в контекстних зонах стартових 
кодонів. За 6-, 8- і 10-символьних алфавітів (A, T, G, C, R, Y;  A, T, G, C, R, Y, S, W;  A, T, G, C, 
R, Y, S, W, M, K, відповідно) графічна візуалізація ідентичних елементів має майже однаковий 
вигляд. Це зумовлено вибраною нами пріоритетністю алфавітних символів у такому порядку: 
A, T, G, C, R, Y, S, W, M, K. Тому, наприклад, якщо в деякій позиції по 1/3 генів (33,3 %) мають 
нуклеотиди А і G і C, то в 6-символьному алфавіті (A, T, G, C, R, Y) буде візуалізовано А (R=A 
або G), у 8-символьному (... S, W) – G (S=G або C), а в 10-символьному (...M, K) – A (M=A 
або C).

Рис. 2. Збіжність елементів у контекстах стартових кодонів трансляції генів  
тобамо- і потексвірусів за різних алфавітів представлення сиквенсів  

і 100% заданої збіжності елементів
-50...+50 – ділянки генів довжиною 100 нуклеотидів, локалізовані навколо стартового кодона 
трансляції AUG  (+1, +2, +3).  1...5 – алфавіти контекстних елементів: 1 – чотирьохсимвольний  
алфавіт; 2 – шестисимвольний; 3 – восьмисимвольний; 4 – десятисимвольний; 5 – 
чотирнадцятисимвольний. Горизонтальні смужки (1–10, зверху вниз) – збіжні елементи в 
ділянках генів: 1...4 – гени тобамовірусів (1 – Re, Tp, Cp; 2 – Re;  3 – Tp; 4 – Cp); 5...10 – гени 
потексвірусів (5 – Re, TGB1, TGB2, TGB3, Cp; 6 – Re; 7 – TGB1; 8 – TGB2; 9 – TGB3; 10 – Cp)

За 14-символьного алфавіту в переважній більшості контекстів стартових кодонів тоба-
мовірусів (96–100 %) збігаються елементи h, b та d,  а в 91–98 % контекстів потексвірусів 
– елементи H і B. Позиції збіжних елементів у обох родів вірусів близькі між собою. Виявлена 
нами збіжність мабуть не є випадковою, оскільки 100 % контекстних ділянок тобамовірусів 
мають 10 збіжних елементів (кодон АUG, а також -10H, -5H, -3D, +4B, +5B, +10D, +38H), а 
їх наявність у відповідних ділянках випадкових послідовностей виявляються лише у 95 % 
випадків. Це явище потребує подальшого дослідження через відсутність повідомлень про 
роль елементів B, D, H і V в контекстах стартових кодонів трансляції. Їх відсутність значною 
мірою зумовлена консенсусним правилом 50/75 [1], за яким можливість трьохкомпонентних 
елементів консенсусу не враховується. 

Таким чином, в результаті проведених досліджень вперше встановлено, що контекс-
ти стартових кодонів трансляції генів тобамо- і потексвірусів мають як високу схожість з 
відповідними контекстами еукаріотів, так і деякі особливості. Схожість проявляється в ло-
калізації важливих (збіжних) нуклеотидів поблизу стартового кодона (в позиціях -3...+18), 
наявності -3R і +4G в більшості вірусних контекстів, а також у подібності їх консенсусним 
послідовностям контекстів хребетних тварин та однодольних і дводольних рослин. 

Характерною особливістю вірусних трансляційних контекстів є широке варіювання їх 
елементів у різних вірусів і/або генів. Так, наприклад, елемент ‑3R часто зустрічається в кон-
текстах генів Cp  тобамовірусів (80 %) і потексвірусів (55 %), однак в генах Re тобамовірусів 
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і TGB2 потексвірусів він зовсім відсутній. Подібне варіювання мають елементи +5C і +10R, 
виявлені нами в трансляційних контекстах вірусних генів.

Відмінності контекстів стартових кодонів у вірусів і їх хазяїв (еукаріотів) можуть мати 
суттєве значення для конкурентного використання вірусами біосинтетичного апарату кліти-
ни. Тому, доскональне вивчення трансляційних контекстів відкриває дорогу до з’ясування 
механізмів експресії генів патогена і хазяїна, визначення кодуючої здатності геномів, а також 
до конструювання ефективних біосинтетичних систем. Про важливість вивчення трансля-
ційних контекстів свідчать також дані про можливість тяжких хвороб людей через мутації в 
контекстах стартових кодонів трансляції [12].
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КОНТЕКСТЫ СТАРТОВЫХ КОДОНОВ ТРАНСЛЯЦИИ ГЕНОВ  
ТОБАМО- И ПОТЕКС ВИРУСОВ

Р е з ю м е
Проведено компьютерный анализ контекстов (нуклеотидного окружения) канонического стартового 

кодона трансляции AUG у 15 тобамовирусов (45 генов) и 22 потексвирусов (110 генов).  
Установлено, что контексты AUG вирусов растений имеют как высокое сходство с соответствую-

щими контекстами эукариотов, так и некоторые особенности. Сходство проявляется в локализации 
совпадающих нуклеотидов около стартового кодона (в позициях -3...+18), наличии пурина  в позиции 
-3 (-3R) и гуанина в позиции +4 (+4G) относительно кодона AUG, а также в подобии трансляционных 
контекстов вирусов соответствующим контекстам позвоночных животных (16,9–52,4 %) и однодольных 
(21,9–41,2%) и двудольных растений (39,3–74,3%).

Характерной особенностью вирусных трансляционных контекстов есть высокая частота компонен-
тов +5С, -5Y и +10R, а также широкое варьирование частоты контекстных элементов у разных вирусов 
и/или генов. Так, частота +5С варьирует от 0 % (гены TGB1) до 100 % (гены Re), частота -5Y – от 22 % 
(гены TGB2) до 86 % (гены Tp), частота +10R – от 22 % (гены TGB2) до 93 % (гены Tp), а частота эука-
риотических контекстов Козака – от 5 % (гены TGB2) до 87 % (гены Tp).

Обсуждается предложенный показатель подобия трансляционных контекстов известным консенсус-
ным последовательностям. 

Ключевые слова: тобамовирус, потексвирус, контекст, стартовый кодон, трансляция, компьютер-
ный анализ.
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CONTEXTS OF INITIATION CODONS  
OF TOBAMO- AND POTEXVIRUS GENES TRANSLATION

S  u  m  m  a  r  y
The contexts of translation initiation codon (the nucleotide sequences surrounding the AUG) have been 

analyzed by computer in 15 tobamoviruses (45 genes) and 22 potexviruses (110 genes).
The results obtained indicate both high key similarity and some differences between viral and eukaryotic 

AUG contexts. The similar features are: the localization of coinciding nucleotides near the start codon (in -3… 
+18 positions), purines presence in position (-3… +18) and guanine in position +4 (+4G) relative to codon 
AUG as well as the similarity of viral translation contexts to corresponding context sequences of vertebrates 
(16.9–52.4  %), monocot (21.9-41.2 %) and dicot plants (39.3-74.3 %).

The distinctive features of viral translation initiation contexts  are a high frequency of +5C, -5Y and +10R 
components as well as a broad variation of context elements between various viruses and/or genes. So, the 
frequency of +5C varied between 0 % (TGB1 genes) and 100 % (Re genes), the -5Y – from 22 % (TGB2 genes) 
to 86 % (Mp genes), the +10R – between 22 % (TGB2 genes) and 93 % (Mp genes), and the frequency of 
eukaryotic Kozak contexts varied from 5 % (TGB2 genes) to 87 % (Mp genes).

The test proposed to compare a similarity between translation initiation contexts and their known consensus 
sequences are discussed.
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