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Номер и 

наименование 

направления 

фундаменталь-

ных 

исследований 

(по Программе) 

Полученные результаты 

(в привязке к ожидаемым результатам) 

57 «Структура и 

функции 

биомолекул и 

надмолекулярны

х комплексов, 

протеомика, 

биокатализ» 

Был разработан формальный математический аппарат для анализа 

трехмерных изображений зернистых нанопокрытий, полученных 

методом атомно-силовой микроскопии. Применение этого подхода к 

анализу поверхности глазных линз 17 насекомых из 6 семейств 

показало, что наблюдаемая упорядоченность зернистой структуры 

поверхности обусловлена, в основном,  плотностью упаковки зерен, 

а не специальным механизмом их образования.   

Методом атомно-силовой микроскопии было исследовано 

взаимодействие многофункционального мультимерного белка Dps 

из E.coli с ДНК. Было показано, что этот белок присоединяется  

преимущественно к термодинамически менее стабильным концам 

линейных фрагментов двухцепочечной ДНК. Также было найдено, 

что этот белок связывается с центральной частью Y-образной 

молекулы ДНК, полученной путем самосборки трех 

одноцепочечных олигонуклеотидов.   (ИБ РАН). 

57 «Структура и 

функции 

биомолекул и 

надмолекулярны

х комплексов, 

протеомика, 

биокатализ» 

 Получены химерные формы фактора e/aIF2 и их тройственные ком-

плексы e/aIF2•GDPNP•Met-тРНКf; получено и охарактеризовано не-

сколько кристаллических форм этих тройственных комплексов.  

Впервые показано, что γ-субъединица архейного фактора aIF2 S. sol-

fataricus специфически связывает в своём каноническом нуклеотид-

связывающем сайте мРНК с гуанозин трифосфатом на 5’-конце. 

   

Впервые показано, что γ-субъединица архейного фактора aIF2 S. sol-

fataricus специфически связывает в своём каноническом нуклеотид-

связывающем сайте мРНК с гуанозин трифосфатом на 5’-конце. (ИБ 
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РАН). 

57 «Структура и 

функции 

биомолекул и 

надмолекулярны

х комплексов, 

протеомика, 

биокатализ» 

 
 Наши  результаты демонстрируют, что наличие второго флагеллина 

FlaB2 может быть важным для стабилизации надмолекулярной 

структуры жгутика H. saccharovorum.  

Были подобраны экспериментальные условия, позволяющие 

получить мономерный белок HAH_0240 и очистить его от 

компонентов мембран, совыделяющихся с Tat-нитями. (ИБ РАН). 

58. 

«Молекулярная 

генетика, 

механизмы 

реализации 

генетической 

информации, 

биоинженерия» 

Образование полисом на вновь добавленной мРНК изучали в 

работающей бесклеточной системе трансляции, содержащей ранее 

сформированные полисомы. Обнаружено, что формирование новых 

полисом на добавленной мРНК вызывает частичную разборку ранее 

сформированных полисом. 

На примере обелинового лидера (лидерной последовательности 

мРНК, кодирующей белок обелин) открыт альтернативный 

механизм энергозависимого сканирования лидерной 

последовательности мРНК с участием фактора инициации eIF4F, но 

без участия свободных факторов инициации eIF4A и eIF4B. 

 Измерены временные параметры трансляции мРНК с различными 

клеточными и вирусными 5'-НТО в системе из клеток 

млекопитающих. Обнаружены закономерности, характерные для 

инициации определенного типа. Предложен и опробован метод 

удлинения 5'-НТО для идентификации IRES-зависимой инициации 

трансляции.  

 Показано, что высокое содержание циркулярных и линейных (но не 

спиральных) форм полисом коррелирует с высокой активность 

системы трансляции, а повышенное содержание 3-мерных 

спиральных высокозагруженных полисом – с пониженной 

трансляционной активностью.  

Для исследования циркулярной трансляции в полирибосомах 

проведена оптимизация условий получения эукариотических 

полирибосом, модифицированных одновременно двумя 

флуоресцентными красителями. Полученные полирибосомы 
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визуализированы с высоким разрешением в многоцветном режиме 

микроскопа Nikon N-STORM.  

 (ИБ РАН). 

58. 

«Молекулярная 

генетика, 

механизмы 

реализации 

генетической 

информации, 

биоинженерия» 

Обнаружено, что синтез 29-членного олигофенилаланинового 

пептида с метионином в N-концевом положении (fMet-Phe29) не 

ингибируется связанным в рибосомном туннеле эритромицином – 

так же, как и синтез протяжённых цепей полифенилаланина без 

метиониновых остатков. Отсутствие ингибирования позволяет 

опровергнуть гипотезу о необходимости инвариантного N-

концевого метионина для направления синтезируемого полипептида 

в рибосомный туннель.  (ИБ РАН). 

58. 

«Молекулярная 

генетика, 

механизмы 

реализации 

генетической 

информации, 

биоинженерия» 

Проведен анализ физико-химических и функциональных свойств 

рибосом из штаммов Escherichia coli, содержащих рибосомный 

белок L16 с изменениями (K133L или K127L/K133L) в области 

контакта с белком L25. Показано, что данные мутации приводят к 

снижению функциональной активности рибосом этих штаммов in 

vivo, а мутантные белки L16 слабее удерживаются в рибосоме, чем 

интактный белок. Таким образом, контакт между белками L16 и L25 

является функционально важным для бактериальной рибосомы. 

 Создан мутантный штамм E. coli, в котором ген рибосомного белка 

L16 заменен на ген его гомолога из Bacillus subtilis. Установлено, 

что такая замена в рибосомах E. coli мало влияет на ростовые 

характеристики клеток и не отражается на активности их аппарата 

трансляции. Из полученных результатов следует, что белок L16 B. 

subtilis способен эффективно заменять свой гомолог в клетках E. 

coli.  

Созданы мутантные штаммы E. coli, содержащие рибосомный белок 

L27 с изменениями (K4L или R14A) в области контакта с тРНК, 

расположенной в P-сайте. Показано, что одна из этих замен в L27 

(K4L) приводит к заметному замедлению роста клеток и снижению 

активности их аппарата трансляции. Таким образом, 

межмолекулярные контакты аминокислотного остатка K4 белка L27 

важны для функционирования бактериальной рибосомы. (ИБ РАН).  
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58. 

«Молекулярная 

генетика, 

механизмы 

реализации 

генетической 

информации, 

биоинженерия» 

Методом амбер-супрессорного мутагенеза in vivo показано, что за-

мена остатка лизина в сайтах процессинга предшественника белка 

головки, протеазы предшественника белка головки и портального 

белка фага Т5 на некоторые аминокислотные остатки (цистеин, фе-

нилаланин, треонин) приводит практически к полной потере виру-

лентности мутантных фагов. Эти данные могут свидетельствовать о 

важной роли процессинга указанных компонентов головки фага Т5 в 

процессе ее сборки. (ИБ РАН). 

58. 

«Молекулярная 

генетика, 

механизмы 

реализации 

генетической 

информации, 

биоинженерия» 

Были выделены белки, взаимодействующие с фрагментом мРНК 

YB-1 (977-1114). Однако обнаружить общие белки, специфично 

взаимодействующие с данным фрагментом, в различных клеточных 

лизатах не удалось. Вероятно, для корректного узнавания данного 

фрагмента регуляторными белками необходима вторичная структура 

мРНК.  

 C использованием RNA-Seq технологии  определен набор мРНК, 

преципитируемых антителами к YB-1,  и полный набор мРНК 

лизатов клеток HEK293. Путем их сравнения установлен набор 

мРНК, связывающихся с YB-1 (ИБ РАН). 

Были получены репортерные мРНК люциферазы, содержащие 

длинную (с TOP-мотивом) и короткую (без TOP-мотива) 5' НТО 

мРНК UBA52 и RPS16. Уровень трансляции, а также уровень 

ингибирования трансляции в присутствии PP242 не отличаются для 

мРНК, содержащих длинную и короткую изоформу 5’НТО, т.е. не 

зависят от наличия TOP-мотива. (ИБ РАН). 

60 "Клеточная 

биология. 

Теоретические 

основы 

клеточных 

технологий 

Показано, что виментиновые промежуточные филаменты 

ингибируют вход калия в митохондрии. Получен новый химерный 

белок, состоящий из фрагмента виментина и зеленого 

флуоресцентного белка, способный связываться с митохондриями. 

 (ИБ РАН). 

60 "Клеточная 

биология. 

Теоретические 

 Проанализирован характер миграции фибробластов, 

экспрессирующих нормальный виментин и его мутантные формы.  

Показано, что виментиновые промежуточные филаменты (ПФ) 
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основы 

клеточных 

технологий 

увеличивают направленность миграции клеток независимо от 

способности виментина связываться с митохондриями.   (ИБ РАН).  

60 "Клеточная 

биология. 

Теоретические 

основы 

клеточных 

технологий 

Проведено дальнейшее исследование взаимодействия с 

микротрубочками рибосомного белка Rpl22e человека. Показано, 

что N-концевой и центральный домены Rpl22e  не участвуют в этом 

взаимодействии (рис.1). При этом С-концевой домен Rpl22e важен 

для поддержания белка в растворимом состоянии. Получены ДНК-

конструкции для исследования взаимодействия с микротрубочками 

С-концевого домена Rpl22e. Продемонстрировано, что динактин-1 

имеет несколько большее сродство к микротрубочкам, чем Rpl22e, 

но существенно интенсивнее диффундирует по ним 

Для изучения роли взаимодействия белка COPII-окаймления Sec23 и 

динактина-1 в движении Sec23-содержащих везикул получили ДНК-

конструкции, кодирующие слитые белки Sec23-GFP-p150Glued, 

причем в различных вариантах динактина. Показано, что синтез в 

клетках Sec23-GFP-p150Glued  не влияет на параметры движения 

Sec23-содержащих везикул, т.е. этап связывания Sec23  и p150Glued 

не важен для движения. Синтез же Sec23-GFP-p150Glued(CC1B), 

содержащего активированный p150Glued, приводит к более 

интенсивному движению, но это не сказывается на  общей 

морфологии секреторного пути (ИБ РАН).  

61 "Биофизика. 

Радиобиология. 

Математические 

модели в 

биологии. Био-

информатика". 

Был изучен процесс образования амилоидов амилоидогенным 

фрагментом белка Bgl2 (остатки 166-175, VDSWNVLVAG (AspNB)) 

из клеточной стенки дрожжей и его аналога с заменой D2E (GluNB).  

 Определены участки полипептидной цепи, образующих ядро 

амилоидных структур, на примере фрагмента белка Bgl2 (остатки 

166-175, VDSWNVLVAG (AspNB)) из клеточной стенки дрожжей и 

его аналога с заменой D2E (GluNB).  

Показано, что наличие нестрогих повторов в РНК-связывающих 

белках с прионо-подобным доменом является важной 

характеристикой аминокислотной последовательности данных 

белков для быстрого образования динамической кросс-бета 
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структуры и её распада. 

Мы определили, что нативный бычий α-кристаллин из хрусталика 

глаза быка формирует гетерогенные олигомеры, которые в отличие 

от αВ-кристаллина не имеют полости внутри. 

 Подсчитана доля остатков, входящих в неструктурированные 

участки, для четырёх доменов живых организмов: эукариот, 

бактерий, архей и вирусов. Показано, что их доля линейно зависит 

от размера протеома. 

 Исследована роль синдеканов в различных биологических 

процессах человека. Показано, что внеклеточный и 

цитоплазматический домены синдеканов - неструктурированные 

участки. (ИБ РАН) 

61 "Биофизика. 

Радиобиология. 

Математические 

модели в 

биологии. Био-

информатика". 

Определены необходимые условия образования сильно скрученных 

и изогнутых бета-шпилек в белках: для их образования необходимо 

чередование в бета-тяжах гидрофобных и гидрофильных остатков, 

наличие одного-двух глицинов в перетяжке, некий избыток 

глицинов и/или аланинов на вогнутой поверхности в местах 

наибольшей скрученности бета-тяжей и пролинов на выпуклой 

поверхности. 

 Определена кристаллическая структура фермента глиоксалаза I для 

Zn-SA0856 из патогенных бактерий Staphylococcus aureus с 

разрешением 2.2 А. (ИБ РАН). 

61 "Биофизика. 

Радиобиология. 

Математические 

модели в 

биологии. Био-

информатика". 

Методом резонансного переноса энергии биолюминесценции 

исследовано взаимодействие барназы с барстар in vivo. 

Продолжено изучение амилоидообразования белков и определения 

участков полипептидной цепи, образующих ядро амилоидных 

структур при амилоидозе - на примере мутантной формы 

апомиоглобина V10F.   

Показано, что имеющихся на данный момент экспериментальных 

данных по кинетике сворачивания глобулярных белков 

недостаточно для того, чтобы строить статистические модели и 

модели машинного обучения предсказания скоростей сворачивания 

белков. 
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Методами рассеяния света и неденатурирующего электрофореза 

исследовано влияние ко-шаперона GroES на сборку шаперона GroEL 

in vitro. 

 На основе имеющихся пространственных структур амилоидных 

фибрилл, образованных пептидом Аβ, проведен дизайн двух его 

мутантных форм для терминации процесса образования фибрилл. 

Показано, что конформационное пространство белковой цепи на 

уровне образования и укладки элементов вторичной структуры на 

много порядков меньше, чем на уровне аминокислотных остатков, и 

что даже полный перебор такого количества конформаций возможен 

за разумное время. 

Критический анализ экспериментальных данных с очевидностью 

показывает, что шаперонин GroEL не ускоряет сворачивание белка.  

Методами дифференциальной сканирующей микрокалориметрии и 

ограниченного протеолиза исследовано влияние субстратных 

денатурированных белков на стабильность молекулярного шаперона 

GroEL.  

Проведено исследование агрегации гибридного белка Trx-K3beta2m 

и двух его мутантных форм.  

Исследовано влияние аминокислотных замен в апомиоглобине на 

скорость амилоидной агрегации. Показано, что кинетические кривые 

описываются двухэкспоненциальным приближением, при этом 

наблюдается зависимость от позиции замены для первой стадии 

агрегации и от типа замены для второй.  

Новое силовое поле, включающее многочастичные невалентные 

взаимодействия, применено для моделирования молекулярных 

кристаллов методом молекулярной динамики. 

 (ИБ РАН). 

61 "Биофизика. 

Радиобиология. 

Математические 

модели в 

биологии. Био-

информатика". 

Изучено влияние замен аминокислотных остатков на поверхности 

апомиоглобина и карбоксиангидразы на стабильность и скорости 

формирования промежуточных состояний этих белков.  

 Исследованы особенности формирования разных изоформ зеленого 

флуоресцентного белка. 
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 (ИБ РАН).  

61 "Биофизика. 

Радиобиология. 

Математические 

модели в 

биологии. Био-

информатика". 

Методом сканирующей микрокалориметрии изучено влияние 

высокого давления  на переход гель-жидкий кристалл в водных 

суспензиях трех диацилфосфатидилэтаноломинов с длиной 

ацильных цепей 12, 14 и 15 атомов углерода. (ИБ РАН). 

62«Биотехнолог

ия» 

 На основе изобретенного в лаборатории метода молекулярных 

колоний разработан детальный протокол для детекции одиночных 

событий ковалентных и нековалентных взаимодействий между 

молекулами РНК.  (ИБ РАН). 

62«Биотехнолог

ия» 

Был наработан наноструктурированный материал на основе 

модифицированных жгутиков Halobacterium salinarum в количестве 

достаточном для проведения всесторонних электрохимических 

испытаний. Проведенные испытания показали, что созданные 

емкости наноструктурных анодных материалов в четыре раза 

превысили таковые для используемых в настоящее время 

углеродных аналогов. (Заключительный отчет) 

 (ИБ РАН).  
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 опубликовано в 2015 году  

 моногра
фий 

глав в 
монографиях 

сборников научно-
методич. 
пособий 

статей Тезисов др. 
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языке 

 1 1  9 49 Патент на 1 
изобретение 

на 
иностран
ном 
языке 

 1   50 32 1 интернет 
издание; 

Заявка на 
потентование 
за рубежом 

 

 

Индикатор Единица  

измерения 

2015 год 

План Фактическое  

исполнение 

1 2 3 4 

 

Количество публикаций в ведущих российских и 
международных журналах по результатам 
исследований, полученным в процессе реализации 
Программы 

 

единиц 52 59 

Количество публикаций в мировых научных 
журналах, индексируемых в базе данных «Сеть 
науки» (WEB of Science) 

 

единиц 40 54 

Доля исследователей в возрасте до 39 лет в общей 
численности исследователей  

 
% 31 32 

Число охраняемых объектов интеллектуальной 
собственности: 

зарегистрированных патентов в России 

зарегистрированных патентов за рубежом 

единиц 

единиц 

1 

0 

1 

0 

Внутренние затраты на исследования и  

разработки (на одного исследователя) 
тыс. руб. 900 2501 

 



10 

Справочные сведения: 

Общее число научных работников – 69 человек. 

В 2015 году защищено 2 диссертаций на соискание учёной степени кандидата наук: 

1. Митрошин Иван Владимирович. «Исследование структуры белков Р-выступа 

большой субчастицы архейной рибосомы» 

2. Архипова Валентина Ивановна. Кристаллизация и исследования структуры 

фактора инициации трансляции 2 из эукариот и архей. 

 

Научная работа сотрудников Института поддержана 6 грантами Российского научного 

фонда (5 научные группы, 1 лаборатория), 7 грантами программ Президиума РАН, 20 

грантами РФФИ. 
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