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(54) Titlee METHOD FOR OPTIMISING A NUCLEOTIDE SEQUENCE BY EXCHANGING SYNONYMOUS CODONS FOR
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(54) Bezeichnung: VERFAHREN ZUR OPTIMIERUNG EINER NUKLEOTIDSEQUENZ DURCH AUSTAUSCH SYNONYMER
CODONS FUR DIE EXPRESSION EINER AMINOSAURESEQUENZ IN EINEM ZIELORGANISMUS
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(57) Abstract: The invention relates to a method for optimising a nucleotide sequence for the expression of a specified amino acid
sequence in at least one target organism. The nucleotide sequence comprises a plurality of base triplets, wherein at at least one change
position of the nucleotide sequence, a base triplet, which codes an amino acid of the specified amino acid sequence, is replaced by a
synonymous base triplet, which codes the same amino acid of the specified amino acid sequence, in order to optimise the nucleotide
sequence for expression in the at least one target organism. The change position comprises a direct series of n base triplets, which forms
a first codon n-tuple and codes a sequence section of n amino acids of the specified amino acid sequence, which forms an amino acid
n-tuple, which is encoded with a specified amount of amino acid n-tuple events in the genome or part thereof of the at least one target
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organism and/or in genomes or parts thereof of viruses capable of infecting the at least one target organism. At least one of the n base
triplets of the direct series is replaced by a synonymous base triplet, which is selected so that a second codon n-tuple results, which,
based on the amount of amino acid n-tuple events, has a higher relative codon n-tuple frequency in the genome or the part thereof of the
at least one target organism and/or in the genomes or parts thereof of the viruses capable of infecting the at least one target organism,
than the first codon n-tuple.

(57) Zusammenfassung: Es wird ein Verfahren zur Optimierung einer Nukleotidsequenz fiir die Expression einer vorgegebenen Ami-
nosduresequenz in mindestens einem Zielorganismus angegeben. Die Nukleotidsequenz umfasst eine Vielzahl von Basentripletts, wo-
bei an mindestens einer Anderungsposition der Nukleotidsequenz ein Basentriplett, das eine Aminoséure der vorgegebenen Aminoséu-
resequenz codiert, durch ein synonymes Basentriplett, das dieselbe Aminosédure der vorgegebenen Aminoséuresequenz codiert, ersetzt
wird, um die Nukleotidsequenz fiir die Expression in dem mindestens einen Zielorganismus zu optimieren. Die Anderungsposition
umfasst eine direkte Aufeinanderfolge von n Basentripletts, die ein erstes Codon-n-Tupel bildet und einen Sequenzabschnitt von n
Aminoséduren der vorgegebenen Aminosauresequenz codiert, der ein Aminosdure-n-Tupel bildet, das mit einer vorbestimmten Menge
von Aminoséure-n-Tupel-Ereignissen im Genom oder eines Teils davon des mindestens einen Zielorganismus und/oder in Genomen
oder Teilen davon von zur Infektion des mindestens einen Zielorganismus befdhigten Viren codiert wird. Mindestens eines der n Ba-
sentripletts der direkten Aufeinanderfolge wird durch ein synonymes Basentriplett ersetzt, das so gewéhlt ist, dass ein zweites Codon-
n-Tupel resultiert, das bezogen auf die Menge von Aminosiaure-n-Tupel-Ereignissen eine héhere relative Codon-n-Tupel-Héufigkeit
in dem Genom oder des Teils davon des mindestens einen Zielorganismus und/oder in den Genomen oder der Teile davon der zur
Infektion des mindestens einen Zielorganismus befdhigten Viren aufweist als das erste Codon-n-Tupel.



