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Белковые повторы ‒ источник быстрой эволюционной и функциональной новизны. Повторы имеют ре-
шающее значение в процессах развития, нейрогенеза, иммунитета и патологий. Вариабельность длины 
и  чистота повторов могут повлиять на  результат любого биологического процесса ‒ из-за  изменения 
структуры белка и аффинности белок-белковых взаимодействий. Такие резкие изменения способству-
ют быстрой адаптации видов к новой среде обитания или приобретению различных морфологических/
физиологических особенностей. Класс птиц, насчитывающий более 11 000 видов, относится к наиболее 
распространенным среди позвоночных ‒ птицы обитают повсеместно. Взрывная адаптивная радиация 
и функциональная диверсификация способствовали освоению птицами различных мест обитания. Бла-
годаря большому разнообразию морфологии, физиологии, характера полета, поведения, окраски и цикла 
развития, птиц можно считать идеальной моделью для изучения роли белковых повторов в эволюционной 
новизне. Полученные нами результаты свидетельствуют о сходном разнообразии и доле повторов во всех 
рассмотренных отрядах птиц, что предполагает существенную роль повторов в целесообразных вариантах 
развития. Обнаружены сайты позитивного отбора в повторе PolyQ RUNX2 в кладе птиц и значитель-
но сокращенные длины повторов у Psittacopasserae. У Galloanseriformes выявлен видовой сдвиг в сторо-
ну сокращения длины повторов. Интересно, что длина polyS-повтора в белке PCDH20 резко отличается 
у Galliformes и Anseriformes. Мы предполагаем, что вариабельность длины серинового повтора и его вза-
имодействие с β-катенином в сигнальном пути Wnt/β-катенин могли способствовать адаптации птиц к со-
ответствующим условиям окружающей среды. По результатам проведенного исследования можно сделать 
вывод о роли белковых повторов в функциональном/морфологическом разнообразии птиц. Кроме того, 
приведен обширный список генов со значительными различиями в длине повторов ‒ для дальнейшего изу-
чения роли вариабельности длины в эволюционной новизне и быстрой функциональной диверсификации.
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отбор
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Protein repeats are a source of rapid evolutionary and functional novelty. Repeats are crucial in develop-
ment, neurogenesis, immunity, and disease. Repeat length variability and purity can alter the outcome 
of a pathway by altering the protein structure and affecting the protein-protein interaction affinity. Such ram-
pant alterations can facilitate species to rapidly adapt to new environments or acquire various morphological/
physiological features. With more than 11.000 species, the avian clade is one of the most speciose vertebrate 
clades, with near-ubiquitous distribution globally. Explosive adaptive radiation and functional diversification 
facilitated the birds to occupy various habitats. High diversity in morphology, physiology, flight pattern, 
behavior, coloration, and life histories make birds ideal for studying protein repeats’ role in evolutionary 
novelty. Our results demonstrate a similar repeat diversity and proportion of repeats across all the avian or-
ders considered, implying an essential role of repeats in necessary pathways. We detected positively selected 
sites in the polyQ repeat of RUNX2 in the avian clade; and considerable repeat length contraction in the 
Psittacopasserae. The repeats show a species-wide bias towards a contraction in Galloanseriformes. Interest-
ingly, we detected the length contrast of polyS repeat in PCDH20 between Galliformes and Anseriformes. 
We speculate that length variability of serine repeat and its interaction with β-catenin in the Wnt/β-catenin 
signalling pathway could have facilitated fowls to adapt to their respective environmental conditions. We be-
lieve our study emphasizes the role of protein repeats in functional/morphological diversification in birds. 
We also provide an extensive list of genes with considerable repeat length contrast to further explore the role 
of length volatility in evolutionary novelty and rapid functional diversification.
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