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Однонуклеотидные мутации разделяют на транзиции и трансверсии. Транзициями (ts)
называются мутации, при которых пуриновый нуклеотид заменяется на пуриновый, пи-
римидиновый на пиримидиновый. К трансверсиям (tv) относят замену пиримидинового
основания на пуриновое или наоборот. Существует 2 возможные транзиции (A>G, C>T)
и четыре трансверсии (A>C, A>T, C>G, C>A), поэтому при равновероятном выборе му-
таций ts/tv = 0.5. Широко известно, что транзиции происходят чаще трансверсий, ts/tv
> 0.5 [1].

Соотношение разных типов мутаций изучают в раковых опухолях [2], E.coli и дру-
гих организмах [3]. Мы изучили профили мутирования у 60 видов бактерий. Отбира-
лись мутации из ядра нуклеотидного пангенома штаммов с известным геномом. Ядро это
совокупность выравниваний блоков высокосходных нуклеотидных последовательностей,
в каждый из которых входит ровно по одному фрагменту из каждого генома. Отобраны
позиции такие что, (1) в позиции нет символов гэпов; (2) встречается ровно два разных
нуклеотида; (3) разбиение геномов, определяемое тем, какой нуклеотид стоит в данной
позиции, совпадает с разбиением, определяемым одной из ветвей согласовано с филоге-
нетическим деревом геномов ; (4) две соседних позиции с каждой из сторон являются
абсолютно консервативными. Такая позиция интерпретируется как изолированная заме-
на нуклеотида у общего предка геномов из клады, соответствующей ветви. Использова-
лись нуклеотидные пангеномы, построенные ранее Л.К.Смирениной с помощью програм-
мы NPG-explorer.

Результаты показали, что, действительно, для большинства видов из исследуемых бак-
терий (57 из 60) количество трансверсий превышало количество транзиций. Медиана ts/tv
равна 2.23, наибольшее значение коэффициента 5.15, наименьшее - 0.23. Кроме того, раз-
ным видам бактерий присущи различающиеся профили мутирования: процентное соотно-
шение 6 типов мутаций индивидуально для каждого вида и похоже, что нет взаимосвязи
между таксономическими положением бактерии и её профилем мутирования. Профили
мутирования могут зависеть от отбора и механизма образования мутаций. Известно, что
доли транзиции и трансверсий, приводящих к аминокислотным заменам в генах различны
[4]. Мы планируем в дальнейшем разделить найденные мутации на категории: межгенные,
синонимически, аминокислотные, и рассмотреть профили мутирования в зависимости от
категории.
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