Наблюдение элементарных эволюционных событий в ближайших гомологах белка RRF_ECOLI.
  Выравнивание генa белка RRF_ECOLI и гена его ближайшего гомолога RRF_SALTY:   [image: image1.png]5 5 89
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Выравнивание белка RRF_ECOLI и его ближайшего гомолога RRF_SALTY:  
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1. Какие элементарные эволюционные события повлекли за собой аминокислотные замены? 
14: D(Asp)-E(Glu): замена нуклеотида С на A (GAC и GAA)
27: I(Ile)-V(Val): замена нуклеотидов A на G (ATA и GTG).Обе замены несинонимичны. 
75: S(Ser)-G(Gly): вероятно, изменения происходили в течение долгого времени (TCT и GGG). Выясним, какими нуклеотидами кодируются данные аминокислоты. Ser TCn или AGy, Gly GGn. Тогда возможные эволюционные события: T-A(nosyn), C-G(syn), A-G(nosyn) или T-G(nosyn), C-G(nosyn). Считаем по второму пути.
92: N(Asn)-S(Ser): замена нуклеотида A на C (AAC и AGC)
96: S(Ser)-T(Thr): замена нуклеотида G на C(AGC и ACC) 
Т.к. ближайший гомолог белка RRF_ECOLI оказался не слишком близким (94 % совпадений), то можно ограничиться фрагментом белкового выравнивания, включающим пять аминокислотных замен (скажем, до 100 остатка), и соответствующим фрагментом гена (до 300 нуклеотида). Количество замен учтено по выравниванию программы GeneDoc. 
2. Сколько случаев синонимичных замен Вы наблюдаете? Сколько из них произошли в третьих позициях кодонов? 
	Номер
	Замена 
	Позиция
	В третьей ли позиции?
	Кодируемая аминокислота

	1
	AT
	51
	*
	GTA (Ala)

	2
	CT
	117
	*
	GGC (Gly)

	3
	GA
	126
	
	GTG (Val)

	4
	TC
	132
	*
	TAT (Tyr)

	5
	CT
	135
	*
	TAC (Tyr)

	6
	GT
	141
	*
	ACG (Thr)

	7
	GC
	147
	*
	ACG (Thr)

	8
	TC
	156
	*
	CGT (Arg)

	9
	CT
	160
	
	CTG (Leu)

	10
	TC
	183
	*
	GAT (Asp)

	11
	AC
	192
	*
	ACA (Thr)

	12
	CT
	193
	
	CTG (Leu)

	13
	GA
	195
	*
	CTG (TTA)-Leu

	14
	CT
	201
	*
	ATC (Ile)

	15
	TC
	213
	*
	GAT (Asp)

	16
	AT
	219
	*
	TCA (Ser)

	17
	GA
	228
	*
	CCG (Pro)

	18
	TC
	246
	*
	ATT (Ile)

	19
	CA
	255
	*
	TCC (Ser)

	20
	TC
	258
	*
	GAT (Asp)

	21
	TC
	261
	*
	CTT (Leu)

	22
	CT
	264
	*
	GGC (Gly)

	23
	СT
	265
	
	CTG (Leu)

	24
	CT
	270
	*
	AAC (Asn)

	25
	GA
	273
	*
	CCG (Pro)

	26
	TC
	285
	*
	GGT (Gly)

	27
	CT
	294
	*
	ATC (Ile)

	28
	TC
	297
	*
	CGT (Arg)


Из 28 случаев синонимичных замен 23 произошли в третьих позициях кодона. Это связано с тем, что большинство аминокислот фактически кодируются двумя первыми буквами (Ser, Leu, Pro, Arg, Gly, Ala и т.д.)
3.Каково соотношение синонимичных и несинонимичных замен нуклеотидов 7/28=0,25<<1. Замена нуклеотида в процессе транскрипции - нередкий случай, но замена аминокислоты при трансляции наблюдается значительно реже благодаря вырожденности генетического кода. Значит, здесь в незначительной мере повлиял эволюционный фактор. Это неудивительно, т.к. моему белку, судя по функциям, со временем как раз необходимо сохранять первоначальные свойства.
4.Составьте "матрицу замен" нуклеотидов: какие замены наблюдаются и в каком количестве

	Были \ замена 
	T
	C
	A
	G

	T
	-
	18
	2
	1

	C
	
	-
	2
	1

	A
	
	
	-
	4

	G
	
	
	
	-


      В большинстве случаев наблюдаются замены пиримидиновых оснований (T и C) на пиримидиновые, реже пуриновых на пуриновые (G и A), почти не встречаются перекрестные замены. Думаю, второе наблюдение случайно, а вот то, что трансверсии случаются реже, чем транзиции связано с сохранением водородных связей между основаниями после замены, а также с близостью оснований друг к другу химически.
Исследование зависимости процента совпадений последовательностей белков от процента совпадений последовательностей их генов 
	Белок
	Название 
	AC(Uniprot/SwissProt)
	Ген
	Название
	

	P1
	RRF_ECOLI
	P16174
	G1
	
	

	P2
	RRF_SALTY
	P66738
	G2
	
	

	P3
	RRF_SALPA
	Q5PD60
	G3
	
	

	P4
	RRF_YERPS
	Q667G2
	G4
	
	

	P5
	RRF_VIBCH
	Q9KPV5
	G5
	
	

	P6
	Q4IXT5_AZOVI
	Q4IXT5(TrEMBL)
	G6
	
	

	P7
	RRF_XYLFA
	Q9PEH7
	G7
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Вирус гриппа способен мутировать, т.е. белки, его составляющие, постоянно изменяются путем замены одних аминокислотных остатков другими. Исследование зависимости процента совпадений последовательностей белков от процента совпадений последовательностей их генов для белка оболочки вируса гриппа представлена на графике 1. Видно, что этот график не очень сильно отклоняется от прямой зависимиости, что очевидно исходя из его функции. Этого не скажешь про белок RRF_ECOLI, он намного больше отклоняется от этой прямой зависимости, т.к. его изменчивость со временем крайне низка, значит, замена нуклеотида чаще всего не приводит к замене аминокислоты. (график 2).
	Proteins
	Prot_ID
	Gene_ID
	Genes

	p2_p3
	98,9
	99,5
	

	p1_p2
	94,1
	87,6
	

	p1_p3
	93
	87,1
	

	p1_p4
	81,1
	73,5
	

	p2_p4
	80,5
	73,4
	

	p3_p4
	80
	73,2
	

	p2_p5
	70,8
	68,6
	

	p1_p5
	70,3
	70,9
	

	p3_p5
	69,7
	68,1
	

	p4_p5
	68,6
	68,2
	

	p5_p6
	66,5
	64,4
	

	p4_p6
	65,9
	63,7
	

	p1_p6
	61,1
	62,1
	

	p2_p6
	61,1
	61,8
	

	p3_p6
	60,5
	61,3
	

	p5_p7
	57,8
	60,7
	

	p2_p7
	55,7
	59,3
	

	p4_p7
	55,7
	58,5
	

	p1_p7
	55,1
	60
	

	p3_p7
	55,1
	59,3
	

	p6_p7
	54,1
	62,1
	

	
	5
	25
	

	
	100
	100
	


