Выбор доменной архитектуры

Заданный домен – PF02581, входящий в состав моего белка THIE_BACSU:
PF02581: Тиамин монофосфат синтаза + белок TENI (http://pfam.sanger.ac.uk/family/PF02581)
Тиамин монофосфат синтаза (EC:2.5.1.3) катализирует следующую реакцию:
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В это семейство также входит регуляторный белок TENI.

Были получены данные обо всех доменных структурах белков, в состав которых входит PF02581 (см. лист «PF02581» таблицы), по ним составлена сводная таблица (см. лист «Сводная» таблицы).
С доменом PF02581 имеется:
2040 белковых последовательностей в 932 видах, из них:

32 белка в 24 видах архей,

1885 белков в 822 видах бактерий,

123 белка в 96 видах эукариот.

Белки в археях не содержат дополнительных доменов, поэтому рассматриваю только эукариот и бактерий.

Были выбраны 2 домена, с которыми данный встречается достаточно часто:

А) PF02110 (http://pfam.sanger.ac.uk/family/PF02110) – Hydroxyethylthiazole kinase – EC 2.7.1.50 – катализирует реакцию:
[image: image2.png]Reaction catalyzed by hydroxyethylthiazole kinase (2.7.1.50)
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Б) PF08543 (http://pfam.sanger.ac.uk/family/PF08543) – Phosphomethylpyrimidine kinase – EC 2.7.4.7 – катализирует реакцию:
[image: image3.png]Reaction catalyzed by phosphomethylpyrimidine kinase (2.7.4.7)
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ATP +4-amino-2-methyl-phosphomethylpyrimidine =  ADP + 4-amino-2-methyl-6-diphosphomethylpyrimidine




В обоих случаях такое соседство выгодно тем, что получается один из субстратов для реакции PF02581 из более стабильных монофосфат-производных.
Итак, выбраны структуры I: PF02581 + PF02110 и II: PF02581 + PF08453.
Первая структура почти не встречалась у бактерий, в то время как вторая «избегала» эукариот. Уже на основании этого, наверное, можно сделать вывод, что выбранные доменные структуры образовались независимо в ходе эволюции – первая у эукариот, вторая у бактерий, а археям не досталась ни одна из них.
Общее выравнивание двух групп последовательностей в пределах домена
Выравнивание получилось очень фрагментарное – на большей части последовательностей друг под другом стояли разные буквы даже в одной группе по доменной структуре и филогении (эукариоты/бактерии).
См. далее:
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Филогенетическое дерево
(1_B_C2CTG2:0.36172,(2_B_B2EB40:0.79807,((((1_B_C4FSH9:0.58096,

2_B_A5G883:0.50046):0.13216,(((2_E_B7G3W4:0.72057,(2_B_A0XZA1:0.33586,

2_B_B0TRP8:0.41660):0.21786):0.13307,2_B_Q7MT72:1.54763):0.37313,

2_B_Q7MT72:0.68149):0.06271):0.02999,(((1_B_C3WEN0:0.42331,

((1_E_THI4_S:0.39325,1_E_THI6_Y:0.51620):0.01500,1_E_A6SCD0:0.36602):0.05197):0.03985,

(1_E_B8P3I8:0.37409,1_E_Q4PB99:0.58635):0.16326):0.06866,

((1_E_C5KTS2:0.65470,((2_E_B7ER32:0.05175,2_E_B4FXC3:0.03845):0.10512,

2_E_A9PGH5:0.09031):0.24577):0.02794,(2_E_C1N5C6:0.25596,

2_E_A4S5F9:0.21907):0.23788):0.03043):0.02293):0.01988,(2_B_B5CLH5:0.40555,

2_B_B6GC63:0.40576):0.10880):0.08230):0.49012,1_B_C2CWS4:0.32113);
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Желтый (1) – I архитектура
Зеленый (2) – II архитектура
Квадраты (E) – эукариоты
Круги (B) – бактерии

(имеется изображение большего размера на сайте)
Если говорить серьезно, то видно, что эукариоты, без сомнений, получали по отдельности свои структуры единожды и дальше наследовали их.
С бактериями все сложнее. Здесь нужно вспомнить, что первая структура для них совсем не характерна. Сложно сказать, с чем это связано, возможно дело в том, что бактерии получают 4-метил-5-(2-фосфоэтил)-тиазол способом отличным от эукариот.
Можно заключить, что у бактерий единожды произошла вторая структура, которая наследовалась, а первая время от времени появлялась независимо в разных видах.

А вообще, дерево вышло отличное – на его основании можно сказать, что бактерии и эукариоты – это две разные ветви эволюции ( .

Немного о странностях: видно, что иногда белки на дереве заносит совершенно не туда (а именно – бактериальный в эукариотическую ветвь и наоборот). Это еще одна проблема, порожденная тем, что определенные комбинации структура-филогения редко встречаются. Например, 2_E_B7G3W4 (справа) попал в бактериальную ветвь видимо по следующей причине: он из диатомового организма, а остальные белки из 2E группы представляют собой хлорофиты или высшие растения. И эволюционно ему дальше до остальных 2E эукариот, чем до прокариот.
