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Чаще всего филогенетическое дерево строится на основании множественного выравни-
вания последовательностей. Ошибки в выравнивании, высоковариабельные участки, го-
моплазия могут привести к ошибкам построения дерева. Существует ряд биоинформа-
тических программ, которые фильтруют такие последовательности, например, удаляют
ненужные участки. В данной работе исследуется эффективность одной из таких программ
- Noisy [1]. Мы хотели проверить, улучшает ли Noisy качество реконструкции филогене-
тических деревьев.

Исследование проводилось с использованием последовательностей двухдоменных бел-
ков. Такой выбор был обусловлен предположением, что скорость мутаций в домене и вне
его - разная, а это может привести к ошибкам реконструкции, с которыми должна спра-
виться Noisy. Белки были взяты из восьми групп: Растения, Эукариоты, Грибы, Ми-
тохондриальные белки многоклеточных, Актинобактерии, Хордовые и Протеобактерии,
отдельно все Многоклеточные животные (из базы Pfam35).

Чтобы выяснить, какая информация из записи о белке важна для построения точного
дерева, а какая только ухудшает его, исходя из предположения, что последовательности
доменов в белке самые консервативные, мы разделили записи на пять групп по наличию
спейсера или домена:

(1) полные записи о двухдоменном белке; (2) записи, содержащие только первый или
(3) только второй домен; (4) слитые последовательности двух доменов; (5) записи со спей-
сером между доменами.

Далее выполнили выравнивание с помощью программы muscle, программой FastMe [2]
построили отдельно деревья, прошедшие фильтрацию Noisy, и без нее. Оценили, насколько
далеки полученные деревья от референсных подсчетом расстояния Робинзона-Фоулдса [3]
для групп с фильтрацией и без.

Анализ важных для построения дерева частей показал, что почти для всех групп орга-
низмов лучше всего деревья строились по полным записям белков, чуть хуже по записям
доменов со спейсером между ними. Для эукариотических двухдоменных белков, и белков
из митохондрий многоклеточных, наоборот, деревья лучше строятся по доменам со спейсе-
ром. Корреляции между длиной спейсерной последовательности и качеством построенного
дерева не было обнаружено.

Основываясь на результатах нашей работы, точно можно сказать, что для всех групп
и типов последовательностей программа Noisy ухудшает качество построенных филогене-
тических деревьев.

Работа поддержана грантом РНФ номер 21-14-00135.
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