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Spectra of genetic polymorphisms of the general groups of 1 and 2 classes of mobile 
genetic elements at North American endemic Boechera accessions were investigated by 
transposon display technique. For the first time the potential markers on the basis Cin4a and 
Isaak associated with apomixis at Boechera accessions from the German and Netherlands 
collections simultaneously were found out.  
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БИОИНФОРМАЦИОННЫЙ ПОИСК РАСТИТЕЛЬНЫХ ГОМОЛОГОВ  
STE20-ПОДОБНЫХ СЕРИН/ТРЕОНИН ПРОТЕИНКИНАЗ 

 
          Серин-треониновые протеинкиназы дрожжей STE20 и их животные гомологи 
SLK (STE20-подобные серин/треонин-протеинкиназы) отвечают за регуляцию 
полярности клеток на различных стадиях клеточного цикла [1-3]. Показано, что в 
клетках дрожжей протеинкиназа STE20 активирует MAPKKK каскады [4], регулирует 
рост и обратную связь в условиях дефицита глюкозы [5], участвует в осмосенсорных 
Sho1-сигнальных путях [6], феромон-зависимой передаче сигналов [7], прямой 
регуляции апоптоза [8], фосфорилировании белков [9], регуляции роста псевдогифов 
[10], регуляции выхода из митоза [11], передаче сигналов во время роста мицелия [12], 
детерминации сайтов почкования клетки [13]. В клетках млекопитающих 
протеинкиназа SLK (LOSK) ассоциирована с микротрубочками и центросомами, а ее 
ингибирование приводит к дезориентации и беспорядочному расположению 
микротрубочек. Таким образом, LOSK обеспечивает радиальное расположение 
микротрубочек и необходима для правильной локализации аппарата Гольджи в 
различных типах клеток [14]. На основании аналогии с Xenopus laevis [15] 
предполагается, что SLK (гомолог xPlkk1 X. laevis) может регулировать активность 
Plk1 (гомолога Plx1 X. laevis) [14, 16]. Считается, что SLK фосфорилируется 
протеинкиназами ATM или ATR, которые принивают участие в опосредовании 
клеточного ответа на повреждения ДНК [17]. Предполагаемая связь протеинкиназы 
SLK с процессом репарации ДНК подтверждается ее способностью индуцировать 
апоптоз путем непосредственного фосфорилирования и активации протеинкиназы-1, 
регулирующей апоптические сигналы (ASK-1), с последующей активацией р38 
митоген-активированной протеинкиназы, участвующей в MKK4/MKK7-JNK и 
MKK3/MKK6-p38 каскадах, контролирующих цитокинез и ответ на стресс [18]. 
Вероятно, этим свойством объясняется роль протеинкиназы SLK в регуляции 
клеточного деления, в частности, в контроле микротрубочек в интерфазе [14]. 

Для протеинкиназ SLK животных характерно наличие каталитического домена 
(порядка 250-260 аминокислотных остатков) в N-концевой области молекулы [19]. В 
свою очередь, каталитический домен (порядка 248-252 аминокислотных остатков) 
STE20 дрожжей расположен в С-концевой области молекулы [20]. Несмотря на 
различную локализацию, киназные домены STE20-подобных протеинкиназ животных и 
дрожжей имеет высокую степень сходства аминокислотных последовательностей. В 
свое время это явилось основой для биоинформационного предсказания SLK киназ у 
животных на основании их гомологии STE20 дрожжей [21]. 

В настоящее время информация о растительных гомологах STE20-подобных 
протеинкиназ практически отсутствует. Единственным потенциальным растительным 
гомологом является протеинкиназа SIK1 из Arabidopsis thaliana [21, GenBank: 
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GI:2352083]. Таким образом, целью нашего исследования являлся поиск растительных 
гомологов STE20-подобных протеинкиназ на основании данных биоинформационного 
сканирования баз данных с применением в качестве поисковых векторов 
аннотированных последовательностей каталитических доменов протеинкиназа SLK 
животных и STE20 дрожжей. 

Материалы и методы Эталонные последовательности STE20-подобных 
протеинкиназ животных и дрожжей были взяты из базы данных Swiss-Prot 
(www.expasy.org) [23]. Поиск растительных гомологов производили путем BLASTp-
сканирования базы данных UniProt (Swiss-Prot и TrEMBL) [23] против 
последовательностей каталитических доменов протеинкиназ SLK_HUMAN человека и 
STE20_YEAST из Saccharomyces cerevisiae. BLASTp-сканирование (SIB BLAST 
Network Service) выполняли при следующих параметрах: весовая матрица – 
BLOSUM62, порог E (число ожидаемых совпадений в случайной выборке) = 10 с 
подключением фильтров: «Filter the sequence for low-complexity regions» и «Gapped 
alignment») (www.expasy.org) [24]. Отбор растительных гомологов осуществляли на 
основании таких показателей, как процент идентичности последовательностей, процент 
их сходства и случайная ожидаемость этих результатов (E-value) [25]. 

Доменную архитектуру белков анализировали с применением сетевого 
инструмента SMART (http://smart.embl-heidelberg.de/) [26], а также на основании 
информации, представленной в базе данных UniProt. Множественные выравнивания 
аминокислотных последовательностей выполняли с помощью программы 
Clustal X (2.0.5) (http://www.clustal.org) с применением серии матриц BLOSSUM [27]. 

Филогенетический анализ выполняли на основании результатов множественных 
выравниваний последовательностей протеинкиназных доменов [28, 29] с применением 
метода UPGMA [30]. Границы протеинкиназного домена определяли на основании 
моделей SMART (http://smart.embl-heidelberg.de/). Визуализация и анализ дендрограмм 
осуществляли c помощью программ TreeView X Ver.5 [31] и MEGA4 [32]. 

Результаты и обсуждение. В результате BLASTp-сканирования UniProt против 
последовательности каталитического домена SLK_HUMAN были обнаружены 
растительные гомологи STE20-подобной протеинкиназы человека. Согласно данным 
BLASTp-сканирования UniProt, идентичность консенсусных областей достигала 45-46% 
при 65-66%-ном сходстве (Табл.), и, как показали результаты анализа в SMART, 
обнаруженные последовательности во всех случаях соответствовали каталитическим 
доменам серин-треониновых протеинкиназ. Все обнаруженные растительные гомологи 
STE20–подобных протеинкиназ депонированы в базе данных TrEMBL и обозначены 
как белки с неизвестной функцией. Исключение составляет только продукт O24527 из 
A. thaliana, представленный как предполагаемый STE20-гомолог - SLK1. Также было 
выполнено аналогичное сканирование базы данных UniProt с использованием в 
качестве поискового вектора последовательности каталитического домена STE20-
протеинкиназы из S. cerevisiae (STE20_YEAST), являвшейся в свое время исходной 
последовательностью при поиске животных гомологов [33]. В результате была 
подтверждена гомология найденных растительных последовательностей STE20–
подобным протеинкиназам. При этом идентичность консеснусных областей 
последовательности протеинкиназы STE20_YEAST составляла 38-40% при 58%-ном 
сходстве (Табл.). 

После исключения дублирующихся статей базы данных на основании 
сопоставления координат соответствующих генов было выделено 9 растительных 
гомологов STE20–подобных протеинкиназ (Табл.), принадлежащих Arabidopsis thaliana 
(Q9LQA1, O24527), Hordeum vulgare var. distichum (Q9ARL7), Oryza sativa subsp. 
japonica (Q10CN6), Oryza sativa subsp. indica (B8AK85), Physcomitrella patens 
subsp.patens (A9RVK0), Solanum chacoense (B3GK00), Sorghum bicolor (Q8LKU7) и Vitis 
vinifera (A7P2E2).   



 
14

 

Та
бл
иц
а 

– 
Ра
ст
ит
ел
ьн
ы
е 
го
мо

ло
ги

 S
TE

20
-п
од
об
ны

х 
се
ри
н-
тр
ео
ни
но
вы

х 
пр
от
еи
нк
ин
аз

, в
ы
де
ле
нн
ы
е 
на

 о
сн
ов
ан
ии

 р
ез
ул
ьт
ат
ов

 S
IB

-B
LA

ST
 с
ка
ни
ро
ва
ни
я 
ба
зы

 д
ан
ны

х 
U

ni
Pr

ot
 

пр
от
ив

 к
ат
ал
ит
ич
ес
ки
х 
до
ме
но
в 

SL
K

 и
з H

om
o 

sa
pi

en
s и

 S
TE

20
 и
з S

ac
ch

ar
om

yc
es

 c
er

ev
is

ia
e 

П
ро
тя
ж
ен
но
ст
ь 
ко
нс
ен
су
са

 
М
ат
ем
ат
ич
ес
ко
е 
ож

ид
ан
ие

 
И
де
нт
ич
но
ст
ь 

(%
) 

С
хо
дс
тв
о 

(%
) 

Ге
пы

 (%
) 

Н
ом

ер
 

U
ni

Pt
ot

 
В
ид

 
SL

K
_H

U
M

A
N

ST
E2

0_
Y

EA
ST

SL
K

_H
U

M
A

N
ST

E2
0_

Y
EA

ST
 S

LK
_H

U
M

A
N

ST
E2

0_
Y

EA
ST

SL
K

_H
U

M
A

N
ST

E2
0_

Y
EA

ST
SL

K
_H

U
M

A
N

 S
TE

20
_Y

EA
ST

 
A

9R
V

K
0 

Ph
ys

co
m

itr
el

la
 p

at
en

s s
ub

sp
.p

at
en

s 
24

3 
18

7 
1e

-6
2 

6e
-4

7 
46

 
39

 
65

 
58

 
2 

1 
A

7P
2E

2 
Vi

tis
 v

in
ife

ra
 

24
3 

18
9 

1e
-6

2 
2e

-4
7 

46
 

40
 

65
 

58
 

2 
1 

Q
9L

Q
A

1 
(F
4
N
2
.
1
7

) 
Ar

ab
id

op
si

s t
ha

lia
na

 
24

2 
19

0 
2e

-6
2 

7e
-4

8 
46

 
40

 
66

 
58

 
2 

1 
O

24
52

7 
(S

IK
1)

 
-//

- 
24

2 
19

0 
2e

-6
2 

7e
-4

8 
46

 
40

 
66

 
58

 
2 

1 
Q

10
C

N
6 

O
ry

za
 sa

tiv
a 

su
bs

p.
 ja

po
ni

ca
 

24
1 

18
8 

4e
-6

2 
4e

-4
7 

45
 

39
 

65
 

58
 

2 
1 

B
8A

K
85

 
O

ry
za

 sa
tiv

a 
su

bs
p.

 in
di

ca
 

24
1 

18
8 

4e
-6

2 
4e

-4
7 

45
 

39
 

65
 

58
 

2 
1 

Q
8L

K
U

7 
(1

70
F8

.3
) 

So
rg

hu
m

 b
ic

ol
or

 
24

1 
18

7 
5e

-6
2 

8e
-4

7 
45

 
38

 
65

 
58

 
2 

1 
Q

9A
R

L7
 

H
or

de
um

 v
ul

ga
re

 v
ar

. d
is

tic
hu

m
 

23
9 

18
4 

1e
-6

1 
7e

-4
6 

45
 

38
 

65
 

58
 

2 
1 

B
3G

K
00

 
So

la
nu

m
 c

ha
co

en
se

 
23

8 
18

7 
3e

-6
1 

8e
-4

7 
45

 
40

 
66

 
58

 
2 

1 
П
ри
ме
ча
ни
е:

 S
LK

_H
U

M
A

N
 - 

ST
E2

0-
по
до
бн
ая

 п
ро
те
ин
ки
на
за

 и
з H

om
o 

sa
pi

en
s;

 S
TE

20
_Y

EA
ST

 - 
пр
от
еи
нк
ин
аз
а 

ST
E2

0 
из

 S
ac

ch
ar

om
yc

es
 c

er
ev

is
ia

e 
  S
L
K
 
R
A
T
 
 
 
 
 
 
 
W
E
I
I
G
E
L
G
D
G
A
F
G
K
V
Y
K
A
Q
N
K
E
T
N
V
L
A
A
A
K
V
I
D
T
K
S
E
E
E
-
L
E
D
Y
M
V
E
I
D
I
L
A
S
C
D
H
P
N
I
V
K
L
L
D
A
F
Y
Y
E
N
N
L
W
I
L
I
E
F
C
A
G
G
A
V
D
A
V
M
L
E
L
E
R
P
L
T
E
S
Q
I
Q
V
V
C
K
Q
T
L
E
A
 

S
L
K
 
C
A
V
P
O
 
 
 
 
 
W
E
T
I
G
E
L
G
D
G
A
F
G
K
V
Y
K
A
Q
N
K
E
T
N
V
L
A
A
A
K
V
I
D
T
K
S
E
E
E
-
L
E
D
Y
M
V
E
I
D
I
L
A
S
C
D
H
P
N
I
V
K
L
L
D
A
F
Y
Y
E
N
N
L
W
I
L
I
E
F
C
A
G
G
A
V
D
A
V
M
L
E
L
E
R
P
L
T
E
S
Q
I
Q
V
V
C
K
Q
T
L
E
A
 

S
L
K
 
H
U
M
A
N
 
 
 
 
 
W
E
I
I
G
E
L
G
D
G
A
F
G
K
V
Y
K
A
Q
N
K
E
T
S
V
L
A
A
A
K
V
I
D
T
K
S
E
E
E
-
L
E
D
Y
M
V
E
I
D
I
L
A
S
C
D
H
P
N
I
V
K
L
L
D
A
F
Y
Y
E
N
N
L
W
I
L
I
E
F
C
A
G
G
A
V
D
A
V
M
L
E
L
E
R
P
L
T
E
S
Q
I
Q
V
V
C
K
Q
T
L
D
A
 

S
L
K
 
M
O
U
S
E
 
 
 
 
 
W
E
I
I
G
E
L
G
D
G
A
F
G
K
V
Y
K
A
Q
N
K
E
T
N
V
L
A
A
A
K
V
I
D
T
K
S
E
E
E
-
L
E
D
Y
M
V
E
I
D
I
L
A
S
C
D
H
P
N
I
V
K
L
L
D
A
F
Y
Y
E
N
N
L
W
I
L
I
E
F
C
A
G
G
A
V
D
A
V
M
L
E
L
E
R
P
L
T
E
S
Q
I
Q
V
V
C
K
Q
T
L
E
A
 

Q
9
L
Q
A
1
 
A
R
A
T
H
 
 
Y
E
F
L
N
E
L
G
K
G
S
Y
G
S
V
Y
K
A
R
D
L
K
T
S
E
I
V
A
V
K
V
I
S
L
T
E
G
E
E
G
Y
E
E
I
R
G
E
I
E
M
L
Q
Q
C
N
H
P
N
V
V
R
Y
L
G
S
Y
Q
G
E
D
Y
L
W
I
V
M
E
Y
C
G
G
G
S
V
A
D
L
M
N
V
T
E
E
A
L
E
E
Y
Q
I
A
Y
I
C
R
E
A
L
K
G
 

O
2
4
5
2
7
 
A
R
A
T
H
 
 
Y
E
F
L
N
E
L
G
K
G
S
Y
G
S
V
Y
K
A
R
D
L
K
T
S
E
I
V
A
V
K
V
I
S
L
T
E
G
E
E
G
Y
E
E
I
R
G
E
I
E
M
L
Q
Q
C
N
H
P
N
V
V
R
Y
L
G
S
Y
Q
G
E
D
Y
L
W
I
V
M
E
Y
C
G
G
G
S
V
A
D
L
M
N
V
T
E
E
A
L
E
E
Y
Q
I
A
Y
I
C
R
E
A
L
K
G
 

Q
1
0
C
N
6
 
O
R
Y
S
J
 
 
Y
E
L
L
H
E
L
G
K
G
S
Y
G
A
V
Y
K
A
R
D
L
R
T
Q
E
L
V
A
I
K
I
I
S
L
T
E
G
E
E
G
Y
E
D
I
R
G
E
I
E
M
L
Q
Q
C
S
H
P
N
V
V
R
Y
F
G
S
Y
Q
G
E
E
Y
L
W
I
V
M
E
Y
C
G
G
G
S
V
A
D
L
I
G
I
T
E
E
P
L
D
E
S
Q
I
A
Y
I
C
R
E
A
L
K
G
 

B
8
A
K
8
5
 
O
R
Y
S
I
 
 
Y
E
L
L
H
E
L
G
K
G
S
Y
G
A
V
Y
K
A
R
D
L
R
T
Q
E
L
V
A
I
K
I
I
S
L
T
E
G
E
E
G
Y
E
D
I
R
G
E
I
E
M
L
Q
Q
C
S
H
P
N
V
V
R
Y
F
G
S
Y
Q
G
E
E
Y
L
W
I
V
M
E
Y
C
G
G
G
S
V
A
D
L
I
G
I
T
E
E
P
L
D
E
S
Q
I
A
Y
I
C
R
E
A
L
K
G
 

Q
8
L
K
U
7
 
S
O
R
B
I
 
 
Y
E
L
L
H
E
L
G
K
G
S
Y
G
A
V
Y
K
A
R
D
L
R
T
Q
E
L
V
A
V
K
I
I
S
L
T
E
G
E
E
G
Y
E
D
I
R
G
E
I
E
M
L
Q
Q
C
S
H
P
N
V
V
R
Y
F
G
S
Y
Q
G
E
D
Y
L
W
I
V
M
E
Y
C
G
G
G
S
V
A
D
L
I
G
I
T
E
E
P
L
D
E
S
Q
I
A
Y
I
C
R
E
A
L
K
G
 

Q
9
A
R
L
7
 
H
O
R
V
D
 
 
Y
E
L
L
H
E
L
G
K
G
S
Y
G
A
V
Y
K
A
R
D
L
R
T
Q
E
L
V
A
V
K
I
I
S
L
T
E
G
E
E
G
Y
E
D
I
R
G
E
I
E
M
L
Q
Q
C
S
H
P
N
V
V
R
Y
F
G
S
Y
Q
G
E
E
Y
L
W
I
V
M
E
Y
C
G
G
G
S
V
A
D
L
I
G
I
T
E
E
P
L
D
E
P
Q
I
A
Y
I
C
R
E
T
L
K
G
 

A
7
P
2
E
2
 
V
I
T
V
I
 
 
Y
E
L
L
N
E
L
G
K
G
S
Y
G
A
V
Y
K
A
R
D
I
R
T
S
E
L
V
A
I
K
V
I
S
L
C
E
G
E
E
G
Y
E
E
I
R
G
E
I
E
M
L
Q
Q
C
S
H
P
N
V
V
R
Y
L
G
S
Y
Q
G
E
E
Y
L
W
I
V
M
E
Y
C
G
G
G
S
V
A
D
L
M
N
T
T
E
E
P
L
D
E
Y
Q
I
A
Y
I
C
R
E
A
L
K
G
 

B
3
G
K
0
0
 
S
O
L
C
H
 
 
Y
E
L
L
H
E
L
G
K
G
S
Y
G
A
V
Y
K
A
R
D
L
R
T
S
E
M
V
A
I
K
V
I
S
L
S
E
G
E
E
G
Y
E
E
I
R
G
E
I
E
M
L
Q
Q
C
S
H
P
N
V
V
R
Y
L
G
S
Y
Q
G
E
E
Y
L
W
I
V
M
E
Y
C
G
G
G
S
V
A
D
L
M
N
V
T
D
E
A
L
E
E
Y
Q
I
A
F
I
C
R
E
A
L
K
G
 

A
9
R
V
K
0
 
P
H
Y
P
A
 
 
Y
E
L
L
N
E
L
G
K
G
S
Y
G
A
V
Y
K
A
R
D
L
L
T
S
E
L
V
A
V
K
V
I
S
L
T
E
G
E
E
G
Y
E
E
I
R
G
E
I
G
M
L
Q
Q
C
N
H
P
N
V
V
R
Y
L
G
S
F
Q
G
E
D
Y
L
W
I
V
M
E
Y
C
G
G
G
S
V
A
D
L
M
N
I
T
D
E
A
L
E
E
Q
Q
I
A
Y
I
C
R
E
A
L
K
G
 

S
T
E
2
0
 
D
E
B
H
A
 
 
 
Y
K
D
L
M
K
I
G
Q
G
A
S
G
G
V
Y
I
A
H
D
V
N
H
R
S
Q
T
V
A
I
K
Q
M
N
L
E
Q
Q
P
K
K
E
L
I
I
N
E
I
L
V
M
K
G
S
K
H
E
N
I
V
N
F
I
D
S
Y
L
L
R
G
D
L
W
V
V
M
E
Y
M
E
G
G
S
L
T
E
I
V
-
-
T
H
S
V
M
T
E
G
Q
I
G
A
V
C
R
E
T
L
K
G
 

S
T
E
2
0
 
C
A
N
A
L
 
 
 
Y
V
D
L
V
K
I
G
Q
G
A
S
G
G
V
F
L
A
H
D
V
R
D
K
S
N
I
V
A
I
K
Q
M
N
L
E
Q
Q
P
K
K
E
L
I
I
N
E
I
L
V
M
K
G
S
S
H
P
N
I
V
N
F
I
D
S
Y
L
L
K
G
D
L
W
V
I
M
E
Y
M
E
G
G
S
L
T
D
I
V
-
-
T
H
S
V
M
T
E
G
Q
I
G
V
V
C
R
E
T
L
K
G
 

S
T
E
2
0
 
K
L
U
L
A
 
 
 
Y
K
N
L
I
K
I
G
Q
G
A
S
G
G
V
Y
T
A
Y
E
L
G
T
N
A
-
S
V
A
I
K
Q
M
N
L
E
K
Q
P
K
K
E
L
I
V
N
E
I
L
V
M
K
G
S
K
H
N
N
I
V
N
F
I
D
S
Y
L
F
R
G
D
L
W
V
V
M
E
Y
M
E
G
G
S
L
T
D
V
V
-
-
T
H
C
I
L
T
E
G
Q
I
G
A
V
S
R
E
T
L
K
G
 

S
T
E
2
0
 
Y
E
A
S
T
 
 
 
Y
A
N
L
V
K
I
G
Q
G
A
S
G
G
V
Y
T
A
Y
E
I
G
T
N
V
-
S
V
A
I
K
Q
M
N
L
E
K
Q
P
K
K
E
L
I
I
N
E
I
L
V
M
K
G
S
K
H
P
N
I
V
N
F
I
D
S
Y
V
L
K
G
D
L
W
V
I
M
E
Y
M
E
G
G
S
L
T
D
V
V
-
-
T
H
C
I
L
T
E
G
Q
I
G
A
V
C
R
E
T
L
S
G
 

S
T
E
2
0
 
A
S
H
G
O
 
 
 
Y
R
N
L
V
K
I
G
Q
G
A
S
G
G
V
Y
T
A
Y
E
I
G
T
N
A
-
S
V
A
I
K
Q
M
N
L
E
K
Q
P
K
K
E
L
I
I
N
E
I
L
V
M
K
G
S
R
H
N
N
I
V
N
F
I
D
S
Y
L
L
K
G
D
L
W
V
I
M
E
Y
M
E
G
G
S
L
T
D
V
V
-
-
T
H
C
I
L
T
E
G
Q
I
A
A
V
S
R
E
T
L
R
G
 

S
T
E
2
0
 
C
A
N
G
A
 
 
 
Y
R
D
L
I
K
I
G
Q
G
A
S
G
G
V
Y
I
A
H
D
T
E
S
E
D
-
S
V
A
I
K
Q
M
N
L
E
K
Q
P
K
K
E
L
I
L
N
E
I
L
V
M
R
E
S
K
H
S
N
I
V
N
F
I
D
S
Y
L
A
K
G
D
L
W
I
V
M
E
Y
M
E
G
G
S
L
T
D
V
V
-
-
T
H
C
L
L
S
E
G
Q
I
G
A
V
C
R
E
T
L
K
G
 

S
T
E
2
0
 
S
C
H
P
O
 
 
 
Y
R
N
F
V
K
I
G
Q
G
A
S
G
D
V
Y
S
A
R
Q
V
G
T
N
L
-
S
V
A
I
K
K
M
N
I
N
Q
Q
P
K
K
E
F
I
V
N
E
I
L
V
M
K
S
H
H
H
K
N
I
V
N
F
I
D
T
F
F
Y
K
S
E
L
W
M
V
M
E
Y
M
R
G
G
S
L
T
E
V
V
-
-
T
N
N
T
L
S
E
G
Q
I
A
A
I
C
K
E
T
L
E
G
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
:
 
 
:
 
:
:
*
.
*
:
 
*
 
*
:
 
*
 
:
 
 
 
 
 
 
 
.
 
 
 
 
 
 
 
.
 
:
 
 
 
*
 
 
 
 
*
*
 
:
:
 
 
 
 
*
 
*
:
*
.
 
:
.
:
:
 
 
.
 
 
*
*
:
:
:
*
:
 
 
*
*
:
:
 
 
:
:
 
 
 
.
 
 
:
 
*
 
*
*
 
 
:
.
:
:
:
*
 
.
 

 S
L
K
 
R
A
T
 
 
 
 
 
 
 
L
N
Y
L
H
D
N
K
I
I
H
R
D
L
K
A
G
N
I
L
F
T
L
D
G
D
I
K
L
A
D
F
G
V
S
A
K
N
T
R
T
I
Q
R
R
D
S
F
I
G
T
P
Y
W
M
A
P
E
V
V
M
C
E
T
S
K
D
R
P
Y
D
Y
K
A
D
V
W
S
L
G
I
T
L
I
E
M
A
E
I
E
P
P
H
H
E
L
N
P
M
R
V
L
L
K
I
A
K
S
E
P
 

S
L
K
 
C
A
V
P
O
 
 
 
 
 
L
N
Y
L
H
D
N
K
I
I
H
R
D
L
K
A
G
N
I
L
F
T
L
D
G
D
I
K
L
A
D
F
G
V
S
A
K
N
T
R
T
I
Q
R
R
D
S
F
I
G
T
P
Y
W
M
A
P
E
V
V
M
C
E
T
S
K
D
R
P
Y
D
Y
K
A
D
V
W
S
L
G
I
T
L
I
E
M
A
E
I
E
P
P
H
H
E
L
N
P
M
R
V
L
L
K
I
A
K
S
E
P
 

S
L
K
 
H
U
M
A
N
 
 
 
 
 
L
N
Y
L
H
D
N
K
I
I
H
R
D
L
K
A
G
N
I
L
F
T
L
D
G
D
I
K
L
A
D
F
G
V
S
A
K
N
T
R
T
I
Q
R
R
D
S
F
I
G
T
P
Y
W
M
A
P
E
V
V
M
C
E
T
S
K
D
R
P
Y
D
Y
K
A
D
V
W
S
L
G
I
T
L
I
E
M
A
E
I
E
P
P
H
H
E
L
N
P
M
R
V
L
L
K
I
A
K
S
E
P
 

S
L
K
 
M
O
U
S
E
 
 
 
 
 
L
N
Y
L
H
D
N
K
I
I
H
R
D
L
K
A
G
N
I
L
F
T
L
D
G
D
I
K
L
A
D
F
G
V
S
A
K
N
T
R
T
I
Q
R
R
D
S
F
I
G
T
P
Y
W
M
A
P
E
V
V
M
C
E
T
S
K
D
R
P
Y
D
Y
K
A
D
V
W
S
L
G
I
T
L
I
E
M
A
E
I
E
P
P
H
H
E
L
N
P
M
R
V
L
L
K
I
A
K
S
E
P
 

Q
9
L
Q
A
1
 
A
R
A
T
H
 
 
L
A
Y
L
H
S
I
Y
K
V
H
R
D
I
K
G
G
N
I
L
L
T
E
Q
G
E
V
K
L
G
D
F
G
V
A
A
Q
L
T
R
T
M
S
K
R
N
T
F
I
G
T
P
H
W
M
A
P
E
V
I
Q
E
N
R
-
-
-
-
-
Y
D
G
K
V
D
V
W
A
L
G
V
S
A
I
E
M
A
E
G
L
P
P
R
S
S
V
H
P
M
R
V
L
F
M
I
S
I
E
P
A
 

O
2
4
5
2
7
 
A
R
A
T
H
 
 
L
A
Y
L
H
S
I
Y
K
V
H
R
D
I
K
G
G
N
I
L
L
T
E
Q
G
E
V
K
L
G
D
F
G
V
A
A
Q
L
T
R
T
M
S
K
R
N
T
F
I
G
T
P
H
W
M
A
P
E
V
I
Q
E
N
R
-
-
-
-
-
Y
D
G
K
V
D
V
W
A
L
G
V
S
A
I
E
M
A
E
G
L
P
P
R
S
S
V
H
P
M
R
V
L
F
M
I
S
I
E
P
A
 

Q
1
0
C
N
6
 
O
R
Y
S
J
 
 
L
A
Y
L
H
S
I
F
K
V
H
R
D
I
K
G
G
N
I
L
L
T
E
Q
G
E
V
K
L
G
D
F
G
V
A
A
Q
L
T
R
T
M
S
K
R
N
T
F
I
G
T
P
H
W
M
A
P
E
V
I
Q
E
S
R
-
-
-
-
-
Y
D
G
K
V
D
V
W
A
L
G
V
S
A
I
E
M
A
E
G
M
P
P
R
S
T
V
H
P
M
R
V
I
F
M
I
S
S
E
P
A
 

B
8
A
K
8
5
 
O
R
Y
S
I
 
 
L
A
Y
L
H
S
I
F
K
V
H
R
D
I
K
G
G
N
I
L
L
T
E
Q
G
E
V
K
L
G
D
F
G
V
A
A
Q
L
T
R
T
M
S
K
R
N
T
F
I
G
T
P
H
W
M
A
P
E
V
I
Q
E
S
R
-
-
-
-
-
Y
D
G
K
V
D
V
W
A
L
G
V
S
A
I
E
M
A
E
G
M
P
P
R
S
T
V
H
P
M
R
V
I
F
M
I
S
S
E
P
A
 

Q
8
L
K
U
7
 
S
O
R
B
I
 
 
L
A
Y
L
H
S
I
F
K
V
H
R
D
I
K
G
G
N
I
L
L
T
E
Q
G
E
V
K
L
G
D
F
G
V
A
A
Q
L
T
R
T
M
S
K
R
N
T
F
I
G
T
P
H
W
M
A
P
E
V
I
Q
E
S
R
-
-
-
-
-
Y
D
G
K
V
D
V
W
A
L
G
V
S
A
I
E
M
A
E
G
M
P
P
R
S
T
V
H
P
M
R
V
I
F
M
I
S
S
E
P
A
 

Q
9
A
R
L
7
 
H
O
R
V
D
 
 
L
A
Y
L
H
T
I
F
K
V
H
R
D
I
K
G
G
N
I
L
L
T
E
Q
G
E
V
K
L
G
D
F
G
V
A
A
Q
L
T
R
T
M
S
K
R
N
T
F
I
G
T
P
H
W
M
A
P
E
V
I
Q
E
S
R
-
-
-
-
-
Y
D
G
K
V
D
V
W
A
L
G
V
S
A
I
E
M
A
E
G
M
P
P
R
S
T
V
H
P
M
R
V
I
F
M
I
S
S
E
P
A
 

A
7
P
2
E
2
 
V
I
T
V
I
 
 
L
S
Y
L
H
S
I
F
K
V
H
R
D
I
K
G
G
N
I
L
L
T
E
Q
G
E
V
K
L
G
D
F
G
V
A
A
Q
L
T
R
T
M
S
K
R
N
T
F
I
G
T
P
H
W
M
A
P
E
V
I
Q
E
S
R
-
-
-
-
-
Y
D
G
K
V
D
V
W
A
L
G
V
S
A
I
E
M
A
E
G
L
P
P
R
S
A
V
H
P
M
R
V
L
F
M
I
S
I
E
P
A
 

B
3
G
K
0
0
 
S
O
L
C
H
 
 
L
S
Y
L
H
S
I
F
K
V
H
R
D
I
K
G
G
N
I
L
L
T
D
Q
G
E
V
K
L
G
D
F
G
V
A
A
Q
L
T
R
T
M
S
K
R
N
T
F
I
G
T
P
H
W
M
A
P
E
V
I
Q
E
S
R
-
-
-
-
-
Y
D
G
K
V
D
V
W
A
L
G
V
S
A
I
E
M
A
E
G
L
P
P
R
A
T
V
H
P
M
R
V
L
F
M
I
S
I
E
P
A
 

A
9
R
V
K
0
 
P
H
Y
P
A
 
 
L
T
Y
L
H
S
I
F
K
V
H
R
D
I
K
G
G
N
I
L
L
T
E
Q
G
E
V
K
L
G
D
F
G
V
A
A
Q
L
T
R
T
M
S
K
R
N
T
F
I
G
T
P
H
W
M
A
P
E
V
I
Q
E
N
R
-
-
-
-
-
Y
D
G
K
V
D
V
W
A
L
G
V
S
A
I
E
M
A
E
G
L
P
P
R
S
N
V
H
P
M
R
V
L
F
M
I
S
R
E
P
A
 

S
T
E
2
0
 
D
E
B
H
A
 
 
 
L
R
F
L
H
S
K
G
V
I
H
R
D
I
K
S
D
N
I
L
L
N
I
D
G
N
I
K
M
T
D
F
G
F
C
A
Q
I
N
E
I
N
L
K
R
T
T
M
V
G
T
P
Y
W
M
A
P
E
V
V
S
R
K
E
-
-
-
-
-
Y
G
P
K
V
D
V
W
S
L
G
I
M
I
I
E
M
I
E
G
E
P
P
Y
L
N
E
T
P
L
R
A
L
Y
L
I
A
T
N
G
T
 

S
T
E
2
0
 
C
A
N
A
L
 
 
 
L
K
F
L
H
S
K
G
V
I
H
R
D
I
K
S
D
N
I
L
L
N
M
D
G
N
I
K
I
T
D
F
G
F
C
A
Q
I
N
E
I
N
S
K
R
I
T
M
V
G
T
P
Y
W
M
A
P
E
I
V
S
R
K
E
-
-
-
-
-
Y
G
P
K
V
D
V
W
S
L
G
I
M
I
I
E
M
L
E
G
E
P
P
Y
L
N
E
T
P
L
R
A
L
Y
L
I
A
T
N
G
T
 

S
T
E
2
0
 
K
L
U
L
A
 
 
 
L
Q
F
L
H
S
K
G
V
I
H
R
D
I
K
S
D
N
I
L
L
S
M
N
G
D
I
K
L
T
D
F
G
F
C
A
Q
I
N
E
V
N
L
K
R
T
T
M
V
G
T
P
Y
W
M
A
P
E
V
V
S
R
K
E
-
-
-
-
-
Y
G
P
K
V
D
I
W
S
L
G
I
M
I
I
E
M
I
E
G
E
P
P
Y
L
N
E
T
P
L
R
A
L
Y
L
I
A
T
N
G
T
 

S
T
E
2
0
 
Y
E
A
S
T
 
 
 
L
E
F
L
H
S
K
G
V
L
H
R
D
I
K
S
D
N
I
L
L
S
M
E
G
D
I
K
L
T
D
F
G
F
C
A
Q
I
N
E
L
N
L
K
R
T
T
M
V
G
T
P
Y
W
M
A
P
E
V
V
S
R
K
E
-
-
-
-
-
Y
G
P
K
V
D
I
W
S
L
G
I
M
I
I
E
M
I
E
G
E
P
P
Y
L
N
E
T
P
L
R
A
L
Y
L
I
A
T
N
G
T
 

S
T
E
2
0
 
A
S
H
G
O
 
 
 
L
H
F
L
H
S
K
G
V
I
H
R
D
I
K
S
D
N
I
L
L
S
M
D
G
N
I
K
L
T
D
F
G
F
C
A
Q
I
N
E
T
N
L
K
R
T
T
M
V
G
T
P
Y
W
M
A
P
E
V
V
S
R
K
E
-
-
-
-
-
Y
G
P
K
V
D
I
W
S
L
G
I
M
I
I
E
M
I
E
G
E
P
P
Y
L
N
E
T
P
L
R
A
L
Y
L
I
A
T
N
G
T
 

S
T
E
2
0
 
C
A
N
G
A
 
 
 
L
Q
F
L
H
S
K
G
V
L
H
R
D
I
K
S
D
N
I
L
L
S
L
K
G
N
I
K
L
T
D
F
G
F
C
A
Q
I
N
E
N
N
L
K
R
T
T
M
V
G
T
P
Y
W
M
A
P
E
V
V
S
R
K
E
-
-
-
-
-
Y
G
P
K
V
D
I
W
S
L
G
I
M
I
I
E
M
I
E
G
E
P
P
Y
L
N
E
T
P
L
R
A
L
Y
L
I
A
T
N
G
T
 

S
T
E
2
0
 
S
C
H
P
O
 
 
 
L
Q
H
L
H
E
N
G
I
V
H
R
D
I
K
S
D
N
I
L
L
S
L
Q
G
D
I
K
L
T
D
F
G
F
C
A
Q
I
D
S
N
M
T
K
R
T
T
M
V
G
T
P
Y
W
M
A
P
E
V
V
T
R
K
E
-
-
-
-
-
Y
G
F
K
V
D
V
W
S
L
G
I
M
A
I
E
M
V
E
G
E
P
P
Y
L
N
E
N
P
L
R
A
L
Y
L
I
A
T
I
G
T
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
*
 
.
*
*
 
 
 
 
:
*
*
*
:
*
.
.
*
*
*
:
.
 
.
*
:
:
*
:
 
*
*
*
.
.
*
:
 
 
 
 
 
 
:
*
 
:
:
:
*
*
*
:
*
*
*
*
*
:
:
 
 
.
 
 
 
 
 
 
*
.
 
*
.
*
:
*
:
*
*
:
 
 
*
*
*
 
*
 
 
*
*
 
 
 
 
 
*
:
*
.
:
 
 
*
:
 
 
 
.
 

 S
L
K
 
R
A
T
 
 
 
 
 
 
 
P
T
L
A
Q
P
S
R
W
S
S
N
F
K
D
F
L
K
K
C
L
E
K
N
V
D
A
R
W
T
T
S
Q
L
L
Q
H
P
F
V
 
 
-
 

Ra
ttu

s n
or

ve
gi

cu
s  

S
L
K
 
C
A
V
P
O
 
 
 
 
 
P
T
L
A
Q
P
S
R
W
S
S
N
F
K
D
F
L
K
K
C
L
E
K
N
V
D
A
R
W
T
T
S
Q
L
L
Q
H
P
F
V
 
 
-
 

Ca
vi

a 
po

rc
el

lu
s 

S
L
K
 
H
U
M
A
N
 
 
 
 
 
P
T
L
A
Q
P
S
R
W
S
S
N
F
K
D
F
L
K
K
C
L
E
K
N
V
D
A
R
W
T
T
S
Q
L
L
Q
H
P
F
V
 
 
-
 
Ho

mo
 s

ap
ie

ns
 

S
L
K
 
M
O
U
S
E
 
 
 
 
 
P
T
L
A
Q
P
S
K
W
S
S
N
F
K
D
F
L
R
K
C
L
E
K
N
V
D
A
R
W
T
T
S
Q
L
L
Q
H
P
F
V
 
 
-
 

M
us

 m
us

cu
lu

s  
Q
9
L
Q
A
1
 
A
R
A
T
H
 
 
P
M
L
E
D
K
E
K
W
S
L
V
F
H
D
F
V
A
K
C
L
T
K
E
P
R
L
R
P
T
A
A
E
M
L
K
H
K
F
V
 
 
-
 

Ar
ab

id
op

sis
 th

al
ia

na
 

O
2
4
5
2
7
 
A
R
A
T
H
 
 
P
M
L
E
D
K
E
K
W
S
L
V
F
H
D
F
V
A
K
C
L
T
K
E
P
R
L
R
P
T
A
A
E
M
L
K
H
K
F
V
 
 
-
 

Ar
ab

id
op

sis
 th

al
ia

na
 

Q
1
0
C
N
6
 
O
R
Y
S
J
 
 
P
M
L
E
D
K
E
K
W
S
L
L
F
H
D
F
I
A
K
C
L
T
K
D
P
R
L
R
P
A
A
S
E
M
L
K
H
K
F
I
 
 
-
 

O
ry

za
 sa

tiv
a 

su
bs

p.
 ja

po
ni

ca
 

B
8
A
K
8
5
 
O
R
Y
S
I
 
 
P
M
L
E
D
K
E
K
W
S
L
L
F
H
D
F
I
A
K
C
L
T
K
D
P
R
L
R
P
A
A
S
E
M
L
K
H
K
F
I
 
 
-
 

O
ry

za
 sa

tiv
a 

su
bs

p.
 in

di
ca
 

Q
8
L
K
U
7
 
S
O
R
B
I
 
 
P
M
L
E
D
K
E
K
W
S
L
L
F
H
D
F
I
A
K
C
L
T
K
D
P
R
L
R
P
A
A
S
E
M
V
K
H
K
F
I
 
 
-
 

So
rg

hu
m

 b
ic

ol
or
 

Q
9
A
R
L
7
 
H
O
R
V
D
 
 
P
M
L
E
D
K
E
K
W
S
L
L
F
H
D
F
I
A
K
C
L
T
K
D
A
R
L
R
P
A
A
I
E
M
L
K
H
K
F
I
 
 
-
 

H
or

de
um

 v
ul

ga
re

 v
ar

. d
is

tic
hu

m
 

A
7
P
2
E
2
 
V
I
T
V
I
 
 
P
M
L
E
D
K
E
K
W
S
L
V
F
H
D
F
V
A
K
C
L
T
K
E
P
R
L
R
P
T
A
S
E
M
L
K
H
K
F
I
 
 
-
 

Vi
tis

 v
in

ife
ra
 

B
3
G
K
0
0
 
S
O
L
C
H
 
 
P
M
L
E
D
K
E
K
W
S
L
V
F
H
D
F
V
A
K
C
L
T
K
D
T
R
L
R
P
T
A
S
E
M
L
K
H
K
F
I
 
 
-
 

So
la

nu
m

 c
ha

co
en

se
 

A
9
R
V
K
0
 
P
H
Y
P
A
 
 
P
M
L
E
D
K
E
R
W
S
L
V
F
H
D
Y
V
A
K
C
L
T
K
E
P
R
L
R
P
T
A
S
A
L
L
S
H
K
F
I
 
 
-
 

Ph
ys

co
m

itr
el

la
 p

at
en

s s
ub

sp
.p

at
en

s 
S
T
E
2
0
 
D
E
B
H
A
 
 
 
P
K
L
K
E
P
E
A
L
S
Y
D
I
R
K
F
L
S
W
C
L
Q
V
D
F
N
K
R
G
N
A
D
Q
L
L
N
D
K
F
I
 
 
-
 

D
eb

ar
yo

m
yc

es
 h

an
se

ni
i 

S
T
E
2
0
 
C
A
N
A
L
 
 
 
P
K
L
K
D
P
E
S
L
S
Y
D
I
R
K
F
L
A
W
C
L
Q
V
D
F
N
K
R
A
D
A
D
E
L
L
H
D
N
F
I
 
 
-
 

Ca
nd

id
a 

al
bi

ca
ns
 

S
T
E
2
0
 
K
L
U
L
A
 
 
 
P
K
L
K
D
P
G
N
L
S
H
K
M
A
M
F
L
N
W
C
L
M
V
D
P
E
D
R
G
T
A
A
D
L
L
E
D
P
F
I
 
 
-
 

Kl
uy

ve
ro

m
yc

es
 la

ct
is 

S
T
E
2
0
 
Y
E
A
S
T
 
 
 
P
K
L
K
E
P
E
N
L
S
S
S
L
K
K
F
L
D
W
C
L
C
V
E
P
E
D
R
A
S
A
T
E
L
L
H
D
E
Y
I
 
 
-
 

Sa
cc

ha
ro

m
yc

es
 c

er
ev

is
ia

e 
S
T
E
2
0
 
A
S
H
G
O
 
 
 
P
K
L
K
D
A
D
S
L
S
P
V
F
K
R
F
L
S
W
G
L
Q
S
Q
P
E
T
I
E
Q
P
Q
W
N
Y
Y
T
-
-
-
 
 
-
 

As
hb

ya
 g

os
sy

pi
i 

S
T
E
2
0
 
C
A
N
G
A
 
 
 
P
K
L
K
E
P
E
A
L
S
D
T
L
T
K
F
L
D
W
C
L
K
V
D
P
S
E
R
A
T
A
T
E
L
L
D
D
P
F
I
 
 
-
 

Ca
nd

id
a 

gl
ab

ra
ta
 

S
T
E
2
0
 
S
C
H
P
O
 
 
 
P
K
I
S
R
P
E
L
L
S
S
V
F
H
D
F
L
S
K
S
L
T
V
N
P
K
Q
R
P
S
S
G
E
L
L
R
H
P
F
L
 
 
-
 

Sc
hi

zo
sa

cc
ha

ro
m

yc
es

 p
om

be
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
*
 
:
 
 
 
 
 
 
*
 
 
:
 
 
:
:
 
 
 
*
 
 
:
 
 
 
 
 
 
.
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Ри
с.

 
1 

– 
В
ы
ра
вн
ив
ан
ие

 
по
сл
ед
ов
ат
ел
ьн
ос
те
й 

ка
та
ли
ти
че
ск
их

 
до
ме
но
в 

ST
E2

0 
пр
от
еи
нк
ин
аз

 д
ро
ж
ж
ей

, S
LK

 п
ро
те
ин
ки
на
з 
ж
ив
от
ны

х 
и 
их

 п
от
ен
ци
ал
ьн
ы
х 
ра
ст
ит
ел
ьн
ы
х 

го
мо

ло
го
в.

 
  

 
Ри
с.

2 
– 

Ре
зу
ль
та
ты

 
фи

ло
ге
не
ти
че
ск
ог
о 

ан
ал
из
а 

бл
из
ос
ти

 
ж
ив
от
ны

х,
 
др
ож

ж
ев
ы
х 

и 
ра
ст
ит
ел
ьн
ы
х 

ST
E2

0-
по
до
бн
ы
х 

ки
на
з 

на
 
ос
но
ва
ни
и 

сх
од
ст
ва

 
ам
ин
ок
ис
ло
тн
ы
х 

по
сл
ед
ов
ат
ел
ьн
ос
те
й 
их

 к
ат
ал
ит
ич
ес
ки
х 
до
ме
но
в.

  
П
ри
ме
ча
ни
е:

 к
ла
ди
ст
ич
ес
ки
й 
ан
ал
из

 в
ы
по
лн
ен

 с
 п
ри
ме
не
ни
ем

 а
лг
ор
ит
ма

 U
PG

M
A

 



 15

Для определения положения группы найденных растительных протеинкиназ 
относительно групп STE20-подобных протеинкиназ животных и STE20-протеинкиназ 
дрожжей, было выполнено множественное выравнивание аминокислотных 
последовательностей их каталитических доменов и последовательностей 
каталитических доменов экспериментально проверенных животных (SLK) и 
дрожжевых (STE20) протеинкиназ (Рис.1) и построено филогенетическое UPGMA 
древо (Рис.2). Полученные результаты подтверждают высокую степень 
консервативности найденных растительных доменов на уровне аминокислотных 
последовательностей каталитических доменов (идентичность = 87-100%; сходство = 95-
100%). При этом выявленная группа растительных STE20-подобных протеинкиназ 
оказалась довольно близкой как животным SLK протеинкиназам (идентичность = 44-
46%; сходство = 64-65%), так и STE20-протеинкиназам дрожжей (идентичность = 38-
43%; сходство = 54-62%). Однако при этом наблюдается образование общей клады с 
животными SLK, что свидетельствует в пользу большего сходства животных SLK и 
потенциальных растительных гомологов, а также и об их большей эволюционной 
близости. При этом согласно данным кладистического анализа и данных дистанции 
парных выравниваний, ближайшими гомологами STE20-подобных протеинкиназ 
представителей царства животных и царства растений являются протеинкиназа 
животного происхождения SLK_MOUSE из Mus musculus и растительные 
протеинкиназы A9RVK0 из мха P. patens subsp. patens (идентичность = 45%; 
сходство = 65%) и A7P2E2 из V. vinifera (идентичность=46%; сходство=65%). 

Выводы. На основании гомологии последовательностей каталитических доменов 
обнаружено 9 растительных гомологов STE20-подобных серин-треониновых киназ. 
Показано, что ближайшими растительными гомологами STE20-подобных серин-
треониновых протеинкиназ являются A9RVK0 из мха Physcomitrella patens subsp.patens 
и A7P2E2 из винограда Vitis vinifera. 

 
Данная работа была выполнена в рамках проекта 08-04-90454: «Сравнительный анализ 
киномов микротрубочек животных и высших растений» (Совместный конкурс НАН 
Украины — РФФИ 2008-2009 г.). 
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Резюме 
Обнаружено 9 растительных гомологов STE20-подобных протеинкиназ животных и 

дрожжей. На основании сходства последовательностей каталитических доменов 
показано, что ближайшими растительными гомологами STE20-подобных протеинкиназ 
являются A9RVK0 из Physcomitrella patens subsp. patens и A7P2E2 из Vitis vinifera. 

 
Знайдено 9 рослинних гомологів STE20-подібних протеїнкіназ тварин і дріжджів. 

На підставі подібності послідовностей каталітичних доменів встановлено, що 
найближчими рослинними гомологами STE20-подібних протеїнкіназ є A9RVK0 із 
Physcomitrella patens subsp. patens і A7P2E2 із Vitis vinifera. 

 
It was identified 9 plant homologs of the animal and yeast Ste20-like protein kinases. It is 

shown, on the basis of similarity of sequences of catalytic domains, that nearest plant 
homologs of Ste20-like protein kinases are the A9RVK0 from Physcomitrella patens subsp. 
patens and A7P2E2 from Vitis vinifera. 
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