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Разработан способ диагностики вирусных инфекций с помощью метода 

молекулярных колоний, обеспечивающий надежное обнаружение одиночных молекул 

вирусных ДНК и РНК в цельной крови и их прямой подсчет. Интегральный метод 

диагностики позволяет выявлять 96±16% молекул ДНК и 36±7% молекул РНК в 100 мкл 

крови человека, содержащих триллион–кратный избыток нуклеиновых кислот человека 

по отношению к вирусным мишеням. Это соответствует чувствительности детекции 1 

молекула ДНК и 3 молекулы РНК, что приблизительно в 500 раз выше чувствительности 

современной клинической ПЦР-диагностики (д.б.н., чл.-корр. Четверин А.Б.). 

Обнаружено специфическое связывание одного из мажорных белков мРНП – поли(А)-

связывающего белка (PABP) c 3’-нетранслируемой областью (НТО) мРНК другого 

мажорного белка мРНП – р50/YB-1. Связывание PABP с 3’-НТО мРНК р50 активирует 

трансляцию мРНК р50 и может координировать соотношение двух мажорных белков 

мРНП, отвечающих за глобальную регуляцию белкового синтеза (академик Овчинников 

Л. П.). 

Показано, что скорость сворачивания белка при физиологических условиях можно 

достаточно точно оценить по его аминокислотной последовательности, причем скорость 

сворачивания белка растет со степенью его спиральности и падает с числом 

аминокислотных остатков в его цепи. Используя стандартные программы предсказания 

-спиралей в белке, получена хорошая корреляция с опытом, которая достигает 82% 

(д.ф.-м.н. Финкельштейн А. В.). 

Определена полная нуклеотидная последовательность ДНК бактериофага Т5, который 

обладает рядом уникальных особенностей, что делает его привлекательной моделью в 

молекулярно-биологических исследованиях. Общая длина нуклеотидной 

последовательности составила 121610 н.п. Длина концевых повторов – наиболее 

протяженных среди всех изученных фагов – 10149 п.н. Обнаружено наличие 161 

открытых рамок считывания, для белковых продуктов 50 из них удалось предположить 

функциональную роль. Для продуктов 22 генов было предсказано участие в процессах 

репликации, репарации, рекомбинации и процессинга ДНК, причем 9 из них кодируют 

сайт-специфические H-N-H-нуклеазы. Продукты 8 генов участвуют в биосинтезе 

нуклеозидтрифосфатов. Структурные белки, а также ферменты их процессинга 

кодируются 11 генами. В регуляции транскрипции, по-видимому, принимают участие 

продукты 5 генов. В геноме фага обнаружено также 25 генов тРНК и 9 генов стабильных 

РНК с неизвестной функцией. Установлено положение амбер-мутаций по 9 



существенным для развития фага генам, что позволило провести корреляцию между 

генетической и физической картами фага. (к.б.н. Ксензенко В.Н.). 
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