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Сдвигом рамки считывания называется не кратное трем нуклеотидам смещение ри-
босомы по мРНК. Несмотря на то, что в геномах вирусов обнаружено множество сайтов
сдвига рамки, важных для регуляции экспрессии вирусных генов, аналогичные сайты в
других организмах редки, а зачастую отсутствуют. Исключением выступают инфузории
рода Euplotes, для которых были показаны систематические не кратные трем сдвиги ри-
босомы на стоп-кодонах TAA и TAG, необходимые для синтеза полноценного белкового
продукта.

В предыдущих исследованиях поиск сайтов сдвига осуществлялся вручную, поэтому
мы разработали усложненный алгоритм поиска открытых рамок считывания, минимизи-
рующий количество предсказанных сдвигов рамки и максимизирующий длину предска-
занного белка, с помощью которого было предсказано 164558 сайтов сдвига рамки счи-
тывания в 100140 транскриптах из 440402 доступных (суммарно для девяти видов). Мы
обнаружили чрезвычайную представленность транскриптов, содержащих сайты сдвига: от
5 до 25 процентов транскриптов (в зависимости от вида) содержат сайты сдвига, среднее
число которых составляет 1,64 на транскрипт. Качество предсказаний было проверено с
помощью идентичности предсказанных белковых последовательностей, которая оказалось
существенно выше нейтрального ожидания. Более того, качество предсказаний эволюци-
онно лабильных С-концевых фрагментов белка, определяемое как отношение идентично-
сти С-концевых фрагментов к идентичности остальных частей белка, оказалось сопоста-
вимым с таковым для хорошо изученных белков млекопитающих, что говорит о высоком
качестве предсказаний. Далее, предсказав события приобретения и потери сайтов сдвига
рамки на основании выравниваний ортологов для 9 видов, и посчитав соответствующие
вероятности, мы обнаружили заметно увеличенную частоту приобретений сайтов по срав-
нению с частотой потерь, что говорит об ослабленном отборе против возникающих сайтов
сдвига рибосомы и накоплении сайтов сдвига в ходе эволюционной истории инфузорий.

Полученные результаты говорят как о нестандартности механизма синтеза белка в ин-
фузориях, при котором стоп-кодоны зачастую не выступают сайтами терминации, так и
об измененном эволюционном статусе сайтов сдвига в инфузориях относительно стоп-ко-
донов в других исследованных группах организмов. В дальнейшем мы собираемся глубже
исследовать эволюцию сайтов сдвига рамки в инфузориях, закономерности в эволюции
контекстов сдвигов рамки, а также попытаться предсказать механизм терминации транс-
ляции на основании имеющихся данных.
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