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Белки нуклеоплазминового семейства в основном выполняют роль гистоновых шаперо-
нов в ядре, а некоторые его представители также участвуют в таких процессах, как орга-
низация ядрышка, митоз и репарация [1]. Группы белков NPM1, NPM2 и NPM3 в данном
семействе выделяются в основном для позвоночных, в то время как белки, принадлежащие
беспозвоночным, причисляют к группе NPM-like белков [1]. В белках нуклеоплазминового
семейства встречается два домена: N-концевой домен (он есть во всех белках семейства и
ответственен за олигомеризацию) и C-концевой домен (взаимодействует с рРНК и важен
для организации ядрышка), который, согласно распространенному представлению, встре-
чается в основном в NPM1 позвоночных [1]. Однако при поиске в базе данных UniProt нам
удалось обнаружить белки нуклеоплазминового семейства с С-концевым доменом у беспо-
звоночных, а именно у трихоплакса, некоторых представителей Cnidaria и Echinodermata.
Поэтому настоящая работа направлена на исследование представленности C-концевого
домена и его эволюции.

Из базы данных UniProt для анализа были собраны с учетом общих представлений о
структуре белков нуклеоплазминового семейства 1070 последовательностей, принадлежа-
щих 651 организму. Собранные последовательности принадлежали следующим таксоно-
мическим группам: Vertebrata, Echinodermata, Placozoa и Cnidaria, Lophotrochozoa, Insecta
и Crustacea. Поиск белков нуклеоплазминового семейства в не представленных в UniProt
группах производился с помощью tblastn в базах данных NT (Nucleotide collection), WGS
(whole-genome shotgun contigs) и TSA (transcriptome shotgun assembly) преимуществен-
но по С-концевому домену. Для получения белков из последовательности транскрип-
та использовалась программа ORFfinder и производилась аннотация доменов с помо-
щью InterPro. Таким образом было найдено 15 последовательностей, принадлежащих
Xenacoelomorpha, Ctenophora, Porifera, Tunicata, Hemichordata, а также Choanoflagellata.
Дополнительно для некоторых найденных белков, у которых с помощью InterPro не полу-
чалось аннотировать С-концевой домен, была предсказана структура с помощью Alphafold
[2]. У всех полученных белков были взяты последовательности N-концевых доменов и
выравнены с помощью программы MAFFT [3], на основе полученного выравнивания с
помощью программы IQ-TREE [4] было построено филогенетическое дерево.

В результате проделанной работы было получено неразрешенное филогенетическое де-
рево, где единственная нетривиальная ветвь отделяет белки позвоночных от белков бес-
позвоночных. На нем были также отмечены группы организмов, у которых был найден
С-концевой домен. Исходя из полученных данных, мы предполагаем, что C-концевой до-
мен появился ещё у общего предка Choanoflagellata и многоклеточных животных, а общий
предок групп Lophotrochozoa и Ecdysozoa, у которых C-концевой домен не был найден,
утерял его. Помимо этого, Nematoda, у которых не были найдены нуклеоплазминовые
белки вовсе, вероятно, потеряли их в ходе эволюции.
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