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Центральную роль в живом организме сегодня занимают белки. Многообразие их аминокислотного состава и структурных организаций позволяет выполнять им самые разные функции: от ферментативной до защитной. Функция полипептида определяется его структурой [1]. Появление таких сложных систем в живых организмах обусловлено их эволюционным развитием. Считается, что структура полипептида более консервативна нежели его аминокислотная последовательность [2]. Первичная структура белка может накапливать мутации, которые не изменяют его пространственную структуру или не затрагивают его активный центр. Изучение изменения структуры в эволюционно связанных группах белков представляет особый интерес.
Данная работа содержит анализ распределения вторичных структур (α-спиралей, β-листов, 310-спиралей, нерегулярных структур) по полипептидным цепям таких классов белков, которые, как предполагается, связаны эволюционно: глобины и фикоцианины [3]. В нашем исследовании мы рассматриваем многочисленную подборку белков и анализируем все доступные в PDB типы вторичных структур [4].
Для изучения структурных особенностей глобинов и фикоцианинов была создана выборка из 168 белков (131 из класса глобинов, 37 из фикоцианинов), суммарно было проанализировано 465 полипептидных цепей (370 глобинов, 95 фикоцианинов). Выбор белков для анализа осуществлялся с помощью баз данных CATH и PFam [5,6]. Данные о расположении вторичных структур получены из базы данных PDB [4]. Для анализа выбранных структур использовался ранее разработанный алгоритм, реализованный с помощью программ на языке C++ и python [7]. Полученные диаграммы распределения вторичных структур по полипептидным цепям позволили выявить как общие тенденции для обоих классов, так и отдельные особенности глобинов и фикоцианинов.
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