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Микробные родопсины - надсемейство фотоактивных ретиналь-связывающих мембран-
ных белков, широко распространенных в микробном мире и среди низших эукариот [2]. Пред-
ставители этого надсемейства обладают общим семиспиральным строением, но демонстри-
руют высокое разнообразие функций. Исследование микробных родопсинов расширило
понимание структуры и функциональной активности мембранных белков, фотохимии,
сенсорной сигнализации, эволюции белков, а также механизмов взаимодействия организ-
мов со светом [1].

В литературе [1] описано несколько семейств микробных родопсинов (бактериородоп-
сины, галородопсины и др.), причем для отнесения аминокислотной последовательности к
тому или иному семейству требуется сравнить её со всеми гомологичными последователь-
ностями. Методы машинного обучения [3] способны классифицировать последовательно-
сти без такого сравнения, однако для корректного обучения этих алгоритмов требуются
достаточно большие наборы данных, недоступные в настоящее время. Решением этой про-
блемы может оказаться генерация псевдопоследовательностей, обладающих свойствами
природных последовательностей.

Целью настоящей работы являлась генерация искусственных последовательностей мик-
робных родопсинов. Используя кластеризацию, мы разделили надсемейство микробных
родопсинов на 13 семейств, и для каждого из них осуществлялась генерация псевдопосле-
довательностей. Особенностью нашего метода генерации является учет особенностей ами-
нокислотного состава трансмембранных и немембранных участков белка, что позволяет
максимально приблизить искусственные последовательности по структуре к природным.
Так, расширение набора последовательностей природных микробных родопсинов псевдо-
последовательностями может помочь в изучении структурных и функциональных особен-
ностей различных родопсинов. В дальнейшем планируется использование расширенного
набора данных для создания и оптимизации алгоритма, основанного на нейронных сетях,
способного классифицировать последовательности микробных алгоритмов на 13 семейств.
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