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Sktad aminokwasowy biatek moze by¢ modelowany zaréwno przez presje selekcyjng na ich
wymogi funkcjonalne i strukturalne, jak i presje mutacyjng modyfikujacg bezposrednio sktad
nukleotydowy sekwencji kodujacych biatka. Zeby zbada¢ jaki jest wptyw tych presji na sktad
aminokwasowy oraz jak on zalezy od pokrewienstwa ewolucyjnego i wifasciwosci
ekologicznych prawie 200 mikroorganizmoéw prokariotycznych zastosowano sie¢ neuronowg
(samoorganizujgce sie mapy) Kohonena. Metode tg wybrano, aby sktad aminokwasowy
biatek  poréwnywa¢ kontekstowo oraz szuka¢ wzorcéw/prototypow  sktaddw
charakterystycznych dla poszczegdlnych proteomoéw, ktdére zostaty zakodowane w postaci

centroiddw wyuczonych neuronéw.

Wielkos¢ sieci zostata odpowiednio dobrana do zbioru danych w oparciu o Bayesowskie
kryterium informacyjne, minimalizacje btedu topologicznego i przestrzennej autokorelacji. W
oparciu o sktad aminokwasowy na sieci klasyfikowano biatka pochodzgce z proteomdw
organizmdéw wykazujgcych okreslone wiasciwosci srodowiskowe. Odlegtosci miedzy grupami
proteomdéw byty oparte o frakcje ich biatek przypisanych do poszczegdlnych neurondw.
Zastosowana metoda okazata sie dobrym narzedziem do rozrézniania proteomdw opisanych

wieloma parametrami.

Przeprowadzone analizy wykazaty wyrazny zwigzek sktadu aminokwasowego z warunkami
zycia badanych organizmdéw. Najbardziej odmiennym sktadem od innych grup ekologicznych
charakteryzowaty sie organizmy zyjgce w wysokich temperaturach (hipertermofile) i bytujgce
wewnatrz komérek innych organizméw (endopasozyty i endosymbionty). Zwigzek sktadu
aminokwasowego z cechami sSrodowiskowymi byt bardziej widoczny w sekwencjach
regiondw miedzydomenowych niz domen biatkowych, co moze sugerowaé pewien wptyw
presji mutacyjnej na ten skfad. Jednak zmiana ich sktadu moze by¢ rowniez adaptacjg biatek

do specyficznych warunkow srodowiska. Pokazano ponadto, ze pary gatunkdw o mniejszej



liczbie wspodlnych cech srodowiskowych rdznig sie sktadem aminokwasowym bardziej, niz by
to wynikato z ich pokrewienstwa ewolucyjnego (mierzonego liczbg podstawien w

sekwencjach RNA).

Natomiast pary gatunkdéw o wiekszej liczbie wspdlnych cech ekologicznych réznig sie

sktadem aminokwasowym mniej, niz nalezatoby tego oczekiwac z ich pokrewienstwa.

W pracy zastosowano takze algorytm ewolucyjny, za pomocg ktdrego szukano podzbioru
aminokwasow, ktdre najlepiej rozrdzniajg poréwnywane zbiory biatek. Aby wyeliminowac
ewentualny wptyw presji selekcyjnej na sktad proteomdw, a zbadac efekt presji mutacyjnej,
wygenerowano sztuczne biatka w oparciu o globalny sktad nukleotydowy genoméw i
poréwnano je z rzeczywistymi biatkami. Analiza pokazata, ze dla sztucznych proteoméw, w
przeciwienstwie do rzeczywistych zbioréw, nie jest mozliwe wytypowanie aminokwaséw,
ktore rozrézniatyby porédwnywane zbiory biatek, gdyz kazdy aminokwas pojawiat sie w
rozwigzaniu algorytmu z tg samga czestoscig . Skutkiem tego nie byto takie mozliwe
zwiekszenie rozréznienia badanych zbioréw. Dodatkowo wytypowane aminokwasy nie

wykazywaty korelacji we wspdtwystepowaniu.

Rezultaty przeprowadzonych badan pozwalajg stwierdzi¢, ze jest bardzo mato
prawdopodobne, aby sktad aminokwasowy biatek byt wynikiem wytgcznie dziatania presji
mutacyjnej. Istotny wptyw odgrywa tutaj presja selekcyjna. Zgodnie z tym wyeliminowanie
efektu selekgc;ji, jako istotnej sity ksztattujgcej sktad proteomdw, dato wyniki nieobserwowane

W naturze.



