Протокол занятия №10
Cравнение аминокислотных последовательностей белков и нуклеотидных последовательностей соответствующих генов.

	№
	Ссылки на соответствующие записи о белках в базе UniProt
	Protein
	Gene

	1
	SYM_ECOLI 
	P00959
	AAC75175

	2
	SYM_SHIFL 
	Q83KH0
	AAN43708

	3
	SYM_SALTY 
	Q8ZNN4
	AAL21058

	4
	SYM_YERPE 
	Q8ZG01
	AAS61652

	5
	SYM_VIBVY 
	Q7MM14
	BAC94023

	6
	SYM_BORPA 
	Q7W1D8
	CAE40164

	7
	Q4NVS9_9DELT 
	Q4NVS9
	EAL79609


Это подборка ближайших гомологов метионил-тРНК синтетазы кишечной палочки. 
Эволюционные события в ближайших гомологах Метионил-тРНК синтетазы кишечной палочки.
Элементарные эволюционные события, повлекшие за собой аминокислотные замены в последовательностях  p1 и p2 (длина соответственно 676 и 677 а.о.) – это замены нуклеотидов в последовательностях g1 и g2 (эти две последовательности имеют одинаковую длину - 2034)

Выравнивания можно посмотреть здесь: аминокислотное и нуклеотидное. 

	Позиция нуклеотида в последовательности
	Кодон в g1
	Кодон в g2
	Позиция аминокислоты в последовательности р2
	Аминокислота в p1
	Аминокислота в p2

	955
	tcc
	acc
	319
	Ser
	Thr

	1249
	cag
	gag
	417
	Gln
	Glu

	1613
	agg
	aaa
	538
	Arg
	Lys

	1662
	gct
	act
	554
	Ala
	Thr

	1665
	gcc
	acc
	555
	Ala
	Thr


Всего случаев синонимичных замен -44. Из них в третьих позициях – 41. 
Три случая синонимичных замен не в третьей позиции:

	Позиция нуклеотида в последовательности
	Кодон в g1
	Кодон в g2
	Аминокислота

	511
	ctg
	ttg
	Leu

	604
	ttg
	ctg
	Leu

	1252
	ttg
	ctg
	Leu


Полученный результат закономерен, т.к. лейцин – одна из трёх аминокислот, которые кодируются кодонами, изменчивыми не только в третьей позиции.

Синонимичных замен более, чем в 7 раз больше, чем несинонимичных. 

Сравнивая это соотношение (1:7) с тем, которое было бы если замены в любой позиции в кодоне были равновероятны (2:1)можно прийти к выводу о действии на этот ген стабилизирующего отбора.

             Таблица замен:
	
	G
	A
	T

	C
	3
	2
	18

	T
	3
	5

	A
	18
	


Замена  пурина на пурин и пиридина на пиридин может произойти с большей вероятностью. Возможно, такая замена сопряжена с меньшим количеством изменений (ДНК представляет собой не просто двойную спираль, но более конденсированную структуру, упаковка которой может зависеть от нуклеотидной последовательности). Также можно предположить, что системы репарации, легче узнают замену, при которой нарушено соответствие пиридин – пурин (так как они имеют разные размеры). Это вызывает изменение структуры цепи (торсионных углов, длин связей), что, возможно, и узнают системы репарации ДНК.
Исследование зависимости процента совпадений последовательностей белков от процента совпадений последовательностей их генов
Здесь приведены два графика зависимости количества (в процентах) нуклеотидных замен в гене, от количества аминокислотных замен в белке (или наоборот, что с биологической точки зрения более осмысленно). На первом – зависимость для метионил-тРНК синтетазы, на втором – для предшественника гемагглютинина у разных штаммов вируса гриппа.

[image: image1]
В целом, график для синтетазы находится ниже, т.е одно и тоже количество замен нуклеотидов приводит к меньшему количеству аминокислотных замен в белке. Т.е. синтетаза более устойчива. Что понятно, ведь для вирусов вообще характерна большая изменчивость. К тому же метионил-тРНК синтетаза должна обладать некоторой устойчивостью, ведь она участвует  в процессах синтеза белков. 
Однако, в районе идентичности белков равной 40% график делает резкий подъем. Эта область соответствует попарным выравниваниям p7 c другими. Видимо это означает, что дельтапротеобактерии к которым относится организм, которому принадлежит этот белок, сильно отдалились от бета- и гаммапротеобактерий, к которым относятся все остальные организмы. 
То что при сильных различиях в последовательности гена, сходства белков практически одинаковы, означает, что эти 0,4 последовательности соответствуют функциональным доменам, принципиальные изменения в которых могут привести к потере белком способности выполнять функции.
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