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Длинные участки белков, с превалированием малого числа аминокислот (LCR — low
complexity region) широко представлены в белках различных функций, чаще всего — ре-
гуляторных, белки с LCR чаще участвуют в белок-белковых взаимодействиях [2, 5]. Для
LCR характерны высокая изменчивость и структурное разнообразие [3].

Эта работа началась с изучения эволюции глицин-аргинин насыщенных (GAR) доме-
нов фибрилларинов. Было показано, что классические методы филогении не пригодны из-
за неоднозначности при построении выравниваний доменов низкой сложности, но по спе-
цифическим признакам можно определить таксономическую принадлежность на уровне
отрядов.

С помощью созданной программы в базе данных Uniref100 были найдены 141608 GAR
доменов. Среди них обнаружены все 925 GAR доменов фибрилларинов. Критерий домена
— участок белка длиной 28 остатков и более с частотой глицинов выше 50% и аргининов
выше 10%.

Для всех GAR-содержащих белков описаны домены Pfam, термины GO, найдены со-
держащие их кластеры гомологичных белков. Показано, что GAR-содержащие белки пре-
имущественно взаимодействуют с РНК, что соответствует ранее опубликованным данным
на меньшем материале [1, 4, 6, 7], наиболее частая активность — хеликазная. Помимо этого
GAR-домены встречаются в белках с мотивом «цинковый палец», белках, интегрирован-
ных в мембрану и убиквитин-ассоциированных белках.

В кластерах ортологичных белков с наибольшей представленностью GAR-домена он
присутсвует не во всех последовательностях, что позволяет изучить эволюцию домена от
его появления. Описано распределение GAR-доменов по надцарствам: наименьшее содер-
жание GAR-доменов в белках архей, белки вирусов же почти целиком относятся к дцДНК-
вирусам без РНК-стадии. На примере фибрилларина показано, что GAR-домен медлен-
но меняет заряд в ходе эволюции: 75% доменов эукариот имеют формальный заряд в
диапазоне от +16 до +18.

Планируется в дальнейшем найти формальные критерии, позволяющие восстановить
филогению по последовательности GAR-домена.
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