Наблюдение элементарных эволюционных событий в одном из ближайших гомологов  Ruva_Ecoli - Q5PN01_SALPA.

Так как данный белок не является очень близким к белку RuvA (Identity 95%) и по всей последовательности белка произошло 10 замен, рассмотрим первые 120 аминокислот последовательности.

 В результате эволюционного процесса произошли следующие изменения в аминокислотной последовательности:

1)замена в 10 позиции изолейцина на лейцин, причина этого – замена первого нуклеотида в триплете,  замена третьего нуклеотида является безразличной, т.к. для данных аминокислот она может быть занята и тимином, и цитозином.

att
ctc
2) замена в 16 позиции лейцина на изолейцин, причина – замена первого и третьего нуклеотидов в триплете:
ctg
atc
3) замена в 19 позиции изолейцина на лейцин, причина -  замена первого нуклеотида в триплете,  замена третьего нуклеотида является безразличной, т.к.для кодирования лейцина на 3 позиции может стоять любой из нуклеотидов.
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ctg
4)замена в 21 позиции валина на треонин, причиной этого можно считать временный сдвиг рамки считывания  - при рассмотрении участка выравнивания с 60 по 67 позиции:  
-agtgggcg
gacaggg-g
 видно, что геп в последовательности ruvA происходит в 60 позиции, а у Q5PN01_SALPA – в 67, в результате этого в первой последовательности в 21 триплет входит gtg, а во второй  - aca
5) замена в 107 позиции валина на лейцин, причина – замена первого нуклеотида в триплете: 
gtg
ctg
II.

Всего наблюдается 51 синонимичная замена, причем 47 из них происходит в 3 нуклеотиде, замены в первом и втором нуклеотидах триплета редки, это замены в 52, 176, 212, и 254 нуклеотидах, кодирующих лейцин:
1)tta  
   ctg, 
2)ctg

    ttg

3)ttg

   cta

4)ttg
   ctg
Cоотношение несинонимичных замен к синонимичным равно 5/51, что свидетельствует о средней консервативности белка.Ниже приведена матрица замен нуклеотидов 
	
	A
	C
	G
	T

	A
	0
	4
	16
	2

	C
	4
	0
	8
	19

	G
	16
	8
	0
	7

	T
	2
	19
	7
	0


Можно заметить, что более распространенными являются замены пиримидиновых нуклеотидов на пиримидиновые, и пуриновых на пуриновые, т.к. прохождение соответствующих мутаций является более простым ввиду сходства их химического строения.

III. Исследование зависимости процента совпадений последовательностей белков от процента совпадений последовательностей их генов.
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Здесь приведены два графика,  показывающие связь между числом  нуклеотидных замен в гене и числом аминокислотных замен в белке. На первом – зависимость для белка ruvA, на втором – для предшественника гемагглютинина у разных штаммов вируса гриппа.
 В целом можно заметить общую закономерность – если рассматривается подборка достоверных гомологов, то все точки графика располагаются под прямой, построенной на точках (5;25) и (100;100). Заметим, что чем выше сходство белков и генов, тем значение ближе к линии тренда, следует обратить внимание на точки с большими отклонениями:

1)показано большое сходство между белками p1 и p2 
2)сильно приближены к графику «произвольных выравниваний» все выравнивания белка p6, что вызывает сомнение в его сходстве и вообще включении его в группу гомологов. На это указывает также то, что p6  обладает наименьшей идентичностью с белком RuvA (40%). Стоит заметить, что если по каким-либо причинам исключение его из выборки являлось бы нежелательным, в первую очередь стоит обратить внимание на белок p5 (изучить связь его и белка p6 и белка ruvA), т.к. наиболее достоверным будет выравнивание p5_p6, о чем свидетельствует, что соответствующая  точка  графика лежит гораздо ниже.
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		1		UNIPROT:SYM_ECOLI 		P00959		AAC75175

		2		UNIPROT:SYM_SHIFL 		Q83KH0		AAN43708

		3		UNIPROT:SYM_SALTY 		Q8ZNN4		AAL21058

		4		UNIPROT:SYM_YERPE 		Q8ZG01		AAS61652

		5		UNIPROT:SYM_VIBVY 		Q7MM14		BAC94023

		6		UNIPROT:SYM_BORPA 		Q7W1D8		CAE40164

		7		UNIPROT:Q4NVS9_9DELT 		Q4NVS9		EAL79609
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