Сравнение аминокислотных последовательностей RIR2_ECOLI и нуклеотидных последовательностей соответствующих генов.
С помощью программы needle были созданы два выравнивания:

- выравнивание белка RIR2_ECOLI и его ближайшего гомолога.
- выравнивание генов белка RIR2_ECOLI и его ближайшего гомолога.
1. В белках RIR2_ECOLI и RIR2_SALTY произошли несколько элементарных эволюционных событий, повлекших за собой 6 аминокислотных замен:

	Позиция нуклеотида
	Позиция аминокислоты
	Замена нуклеотида
	Замена триплета
	Замена аминокислоты

	403
	135
	t <–> g;
	tct <–> gct
	S <–> A

	466, 467
	156
	a <–> g;

g <–> c.
	agc <–> gcc
	S <–> A

	550, 551
	184
	c <–> t;

a <–> g.
	acc <–> gtc
	T <–> V

	556, 558
	186
	g <–> a;

c <–> t.
	agc <–> aat
	S <–> N

	770
	257
	c <–> t;
	gcg <–> gtg
	A <–> V

	858
	286
	c <–> g.
	gac <–> gag
	D <–> E


2. Помимо этого в генетическом коде есть несколько замен, не повлиявших на последовательность (синонимичные замены):

	Позиция
	Замена нуклеотида
	Замена триплета
	Аминокислота

	9
	t <–> c
	tat <–> tac
	Y

	15
	c <–> t
	acc <–> act
	T

	33
	t <–> c
	aat <–> aac
	N

	45
	a <–> g
	aaa <–> aag
	K

	51
	g <–> c
	ccg <–> ccc
	P

	63
	t <–> c
	ggt <–> ggc
	G

	78
	g <–> t
	gtg <–> gtt
	V

	81
	t <–> a
	gct <–> gca
	A

	87
	c <–> t
	tac <–> tat
	Y

	90
	t <–> c
	gat <–> gac
	D


Здесь представлены только первые 10 замен (в самой последовательности их было 150) Интересно то, что все эти замены произошли в третьей позиции кодона. Из этого можно предположить, что вторая и первая позиции намного сильнее защищены от мутаций, чем третья. Вероятно, так устроено для того, чтобы уменьшить число мутаций в генах, способных приводить к изменению аминокислотной последовательности белков, т.к. большинство мутаций сказываются негативно на функциональности белка.

3. Отношение числа синонимичных замен к числу не синонимичных примерно – 75:4. Организм защищается от мутаций.
4. Самый часто меняющийся нуклеотид – тимин.

	Матрица нуклеотидных замен

	
	a
	c
	g
	t

	a
	
	0
	4
	1

	c
	0
	
	3
	9

	g
	4
	3
	
	2

	t
	1
	9
	2
	


5. Сравнение вида двух графиков.
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Видно, что графики схожи – реальная кривая зависимости идентичности пролегает ниже прямой (5,25;100;100), отражающей зависимость идентичности. Это явно следует из предыдущих наблюдений – синонимичные замены в ДНК не вызывают замены в белке.
