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В классической работе Джордана и соавторов по изучению направления эволюции
включения аминокислот в белки было продемонстрировано, что для всех таксонов живых
организмов универсальными являются постепенное уменьшение относительного содержа-
ния в белках аминокислот пролина, аланина, глутамата, глицина и накопление цистеина,
метионина, гистидина и серина [1]. Авторы приводят разницу во времени начала включе-
ния аминокислот в генетический код живых организмов как одно из объяснений такому
феномену [2].
Для митохондриального генома подобный анализ не проводился, тогда как митохондрии
представляют собой весьма любопытный объект исследования: будучи подверженными
повышенному оксидативному стрессу, митохондриальные белки стремятся всячески за-
щититься от активных форм кислорода [3]. К тому же известно, что спектр мутаций в
митохондриальном геноме сильно сдвинут в сторону отдельных нуклеотидных замен, что
также может накладывать отпечаток на включение аминокислот в белки [4]. И вопросы
о том, как мутируют митохондриально кодируемые белки, что сильнее и в какой степени
влияет на эволюцию их аминокислотного состава, остаются открытыми.
В данной работе проанализировано филогенетическое древо митохондриального генома
человека (вид Homo sapiens) на несинонимичные нуклеотидные замены, подчитано коли-
чество аминокислотных замен из каждой аминокислоты в каждую, суммарное количество
потерь, включений и их соотношения для каждой аминокислоты. В результате были опре-
делены аминокислоты с тенденцией к элиминации (триптофан) и к накоплению (лизин)
в митохондриальных белках в процессе эволюции митохондриального генома человека.
Остаются не совсем понятными причины - биохимическое приспособление или мутаци-
онный спектр - такого направления эволюции, что является почвой для продолжения
исследования.
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