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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» 

 

Методом атомно-силовой микроскопии были исследованы 

амилоидогенные свойства белка Бенс-Джонса BIF в различных 

ионных условиях, имитирующих таковые в различных отделах 

нефрона. Было показано, что характер агрегатов белка 

зависит от pH, и его понижение инициирует рост фибрилл. 

Замена в белке BIF Asn177 на Ser приводит к утрате белком 

способности к формированию протяженных фибриллярных 

структур в этих условиях, и агрегаты образуются только в 

условиях pH, близких к нейтральным, а также в присутствии 

восстановителя.   (ИБ РАН). 

57 «Структура и 

функции 

биомолекул и 

надмолекулярны

х комплексов, 

протеомика, 

биокатализ» 

 Определена пространственная структура γ-субъединицы архейного 

фактора инициации трансляции aIF2 Sulfolobus solfataricus в 

комплексе с нерасщепляемым аналогом ГТФ (GDPCP) с высоким 

разрешением (1.64 Å). Впервые обнаружены возможные пути 

переноса протона в процессе гидролиза ГТФ на γ-субъединице aIF2. 

(ИБ РАН). 

57 «Структура и 

функции 

биомолекул и 

надмолекулярны

х комплексов, 

протеомика, 

биокатализ» 

 
Впервые обнаружена и исследована зависимость  формирования 

протяженных поверхностных структур галофильных архей 

(жгутиков и Т-нитей) от условий окружающей среды 

(культивирования).  

Продолжается работа по модифицированию поверхности жгутиков 

галофильных архей петлями пептидных последовательностей с 

целью придания модифицированным жгутикам  искомых 
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связывающих свойств. 

(ИБ РАН). 

58. 

«Молекулярная 

генетика, 

механизмы 

реализации 

генетической 

информации, 

биоинженерия» 

Обнаружено, что в уже работающей бесклеточной системе 

трансляции вновь добавленная мРНК вызывает освобождение 

полноразмерного белка из транслирующих полирибосом. Впервые 

показано функциональное сопряжение инициации и терминации 

трансляции. 

Завершена отладка экспериментальных протоколов для анализа 

структуры полирибосом методом криоэлектронной томографии с 

использованием крио микроскопа Titan Krios (совместно с НИЦ 

Курчатовский институт). Проведено предварительное исследование 

структуры полирибосом на мРНК, содержащей IRES CrPV. 

Проверена универсальность предложенного способа идентификации 

IRES-зависимой инициации трансляции. Показана применимость 

метода удлинения 5'-НТО для анализа инициации на IRES-

последовательностях разных типов. (ИБ РАН). 

58. 

«Молекулярная 

генетика, 

механизмы 

реализации 

генетической 

информации, 

биоинженерия» 

  Обнаружено, что связанный в рибосомном туннеле эритромицин не 

ингибирует синтез 29-членного олигофенилаланинового пептида с 

метионином в N-концевом положении (fMet-Phe29), но 

останавливает трансляцию следующих за фенилаланиновыми 

кодонов, кодирующих гетерополимерную белковую 

последовательность. Этот результат позволяет отвергнуть гипотезу о 

наличии альтернативного пути для растущего 

полифенилаланинового пептида внутри рибосомы. (ИБ РАН). 

58. 

«Молекулярная 

генетика, 

механизмы 

реализации 

генетической 

информации, 

биоинженерия» 

Методом химического пробинга РНК показано, что в рибосомах 

Escherichia coli в отсутствие белка L30 происходят изменения в 

функционально важном участке домена V 23S рРНК (спиралях H80 

и Н81), который не имеет прямых контактов с этим белком. 

Полученные данные указывают на то, что белок L30 оказывает 

опосредованное влияние на работу функциональных сайтов 50S 

субчастицы рибосомы. 

Продолжены исследования роли контакта белка L27 с тРНК, 

расположенной в Р-участке, в функционировании рибосомы E. coli. 



3 

Показано, что замена K4A/K5G, так же как и ранее осуществленная 

замена K4L, в белке L27 приводит к заметному замедлению роста 

клеток и снижению активности их аппарата трансляции. Методом 

химического пробинга РНК показано, что мутации K4L или 

K4A/K5G в белке L27 приводят к изменениям в функционально 

важном участке домена V 23S рРНК – спиралях H80 и Н81 (район P-

loop). 

Продолжены исследования роли контакта белка L5 с тРНК, 

расположенной в Р-участке, в функционировании бактериальной 

рибосомы. Методом химического пробинга РНК показано, что 

мутации F77 в петле β2-β3 белка L5 приводят к изменениям в 

торцевой петле спирали Н85 домена V 23S рРНК. 

 (ИБ РАН).  

58. 

«Молекулярная 

генетика, 

механизмы 

реализации 

генетической 

информации, 

биоинженерия» 

Разработан подход для исследования роли процессинга 

предшественника основного белка головки, протеазы основного 

белка головки и портального белка при самосборке головок фага Т5. 

 Продолжено исследование процесса сборки целых фаговых частиц 

из головок и хвостов фага Т5. 

 Показано наличии регуляции синтеза протеазы основного белка 

головки фага Т5, реализуемой на стадии трансляции. 

 (ИБ РАН). 

58. 

«Молекулярная 

генетика, 

механизмы 

реализации 

генетической 

информации, 

биоинженерия» 

Методом высокопроизводительного секвенирования определены 

наборы мРНК, связывающиеся с YB-1 в нормальных и раковых 

клетках молочной железы. Установлено, что в раковых клетках 

происходит изменение набора мРНК, ассоциированных с YB-1, 

причем функционально значимым является снижение связывания 

YB-1 с мРНК белков, участвующих в регуляции клеточного роста и 

миграции.  

Методом высокопроизводительного секвенирования определены 

изменения в наборах мРНК, связывающихся с YB-1 в клетках 

HEK293 в нормальных условиях, в условиях мышьякового стресса и 

в условиях ингибирования mTOR-сигнального пути. Установлено, 
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что изменение трансляционного статуса мРНК в присутствии 

арсенита натрия и ингибитора mTOR (Torin2) не зависит от 

связывания YB-1. Вероятно, что YB-1 при стрессах может не влиять 

на белковый синтез, а стабилизировать мРНК на время стресса.  

Методом геномного редактирования CRISPR/Cas9 получены клетки 

HEK293Т delYB-1, не экспрессирующие белок YB-1. Методом 

рибосомного профайлинга определен трансляционный статус мРНК 

в клетках HEK293T и HEK293T delYB-1.  

(ИБ РАН). 

60 "Клеточная 

биология. 

Теоретические 

основы 

клеточных 

технологий 

Химерный белок, состоящий из части N-концевого фрагмента 

виментина, слитого с зеленым флуоресцентным белком, связывается 

с митохондриями и увеличивает их мембранный потенциал. 

Экспрессированный в бактериях и очищенный виментин подавляет 

вход калия в митохондрии через АТФ-чувствительные калиевые 

каналы. 

 (ИБ РАН). 

60 "Клеточная 

биология. 

Теоретические 

основы 

клеточных 

технологий 

Идентифицирован участок молекулы моторного белка кинезина, 

опосредующий его взаимодействие с виментиновыми филаментами 

через адаптерный белок GRIP1.  

 Показано, что виментин стимулирует миграцию фибробластов 

независимо от взаимодействия с митохондриями. 

   (ИБ РАН).  

60 "Клеточная 

биология. 

Теоретические 

основы 

клеточных 

технологий 

Получены ДНК-конструкции, кодирующие белок динактин-1, сли-

тый с белком Sec23, с GRIP-доменом или с PACT-доменом. При 

экспрессии этих ДНК-конструкций в клетках синтезировались хи-

мерные белки, таргетированные на ERES-домен эндоплазматическо-

го ретикулума, на аппарат Гольджи или на центросому, соответст-

венно.  Движение ERES в цитоплазме не изменялось, организация 

микротрубочек на аппарате Гольджи или на ERES тоже не изменя-

лась, но организация микротрубочек на центросоме усиливалась. 

 

В составе белка динактина-1 выявлены фрагменты, участвующие в 
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его взаимодействии с центросомой. Это домены, участвующие так-

же во взаимодействии динактина-1 с микротрубочками, CAP-Gly и 

BMBD. Во фрагменте BMBD оказалось  необходимым наличие ва-

риабельного домена Var. Добавление сигнальной последовательно-

сти экспорта из ядра – NES - ингибирует связывание фрагмента ди-

нактина-1 с центросомой, что говорит о возможном участии в этом 

взаимодействии белков ядерно-цитоплазматического  транспорта.  

 (ИБ РАН).  

61 "Биофизика. 

Радиобиология. 

Математические 

модели в 

биологии. Био-

информатика". 

Изучен процесс образования амилоидов амилоидогенным 

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

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

Показано, что фибриллы для данных пептидов состоят из 

олигомерных структур.  

Определены участки полипептидной цепи, входящие в остов 

амилоидных структур, для амилоидогенного фрагмента белка Bgl2 

(остатки 166-175, VDSWNVLVAG (AspNB)) из клеточной стенки 

дрожжей и его аналога с заменой D2E (GluNB).  

Для определения механизма процесса фибрилляции был исследован 

инсулин и его быстрый аналог LysPro. Этот белок легко 

самоорганизуется в фибриллы при кислых pH и часто используется 

как модельный амилоидогенный белок. Было показано, что 

амилоидные фибриллы для этих молекул состоят из олигомерных 

структур, скорее всего гексамеров.  

Методом молекулярной динамики проведено моделирование 

олигомерной структуры, состоящей из 48 бета-участков, с целью 

проверить стабильность данной олигомерной упаковки.  

Проведён анализ встречаемости гомоповторов и 

неструктурированных шаблонов в 122 протеомах и найдены часто 

встречающиеся мотивы и повторы. Встречаемость конкретного 

гомоповтора зависит от протеома. Встречаемость гомоповторов в 

белках связана уже более чем с 20 наследственными заболеваниями. 

Показано, что повышенный уровень растворимого синдекана-1 

может служить маркером системного хронического заболевания. 
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Построена база данных по встречаемости гомоповторов в протеоме 

человека. Представлен список заболеваний, прописанных в базе 

данных OMIM, в которых задействован данный белок.  

Была изучена механическая стабильность белков клеточного 

матрикса с использованием метода молекулярной динамики для трёх 

доменов альфа-спектрина (R15, R16 и R17 из мозга курицы). 

Оказалось, что чем более механически стабилен белок, тем 

медленнее он сворачивается.  

Нами показано, что степень гомологии между αА- и αВ-

кристаллинами у различных классов хордовых составляет 

приблизительно 28 - 35%, а не 60% как считалось ранее. Согласно 

нашим данным, консервативным является не только 

кристаллиновый домен, но и N-концевой домен.  

Изучена роль повторов в аминокислотной последовательности на 

агрегационную способность белка на примере прионо-подобных 

доменов РНК-связывающих белков семейства FET. 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 структуры и её распада. 

Прослежено появление этих повторов с эволюционной точки зрения. 

(ИБ РАН) 

61 "Биофизика. 

Радиобиология. 

Математические 

модели в 

биологии. Био-

информатика". 

В глобулярных белках обнаружен новый структурный мотив и 

определены необходимые условия его образования. (ИБ РАН). 

61 "Биофизика. 

Радиобиология. 

Математические 

модели в 

биологии. Био-

Исследовано влияние температуры на амилоидную агрегацию 

апомиоглобина при значениях рН 5.5 и 3.4.  

Исследовано влияние удельного заряда мембраны на 

конформационное состояние апомиоглобина и на его сорбцию на 
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информатика". поверхность фосфолипидной везикулы.  

Предложен новый подход к расчету энтропии связывания молекул, 

основанный на оценке их подвижности в кристаллах.  

Методами кругового дихроизма, флуоресценции и рассеяния света 

исследованы кинетические процессы сворачивания и самосборки 

молекулярного шаперона GroEL в различных концентрациях 

сульфата аммония.  

Методами кругового дихроизма и гель-хроматографии 

охарактеризованы гексамерный белок HFQ и его мутанты HFQ D9A, 

HFQ Y55W и HFQ D9AY55W.  

Продолжена разработка метода, основанного на ограниченном 

протеолизе и масс-спектрометрии высокого разрешения, для 

изучения определения участков полипептидной цепи, образующих 

ядро амилоидных структур при амилоидозе Для апомиоглобина 

дикого типа и двух мутантных форм (V10A и V10F) определены 

участки полипептидной цепи, формирующие межмолекулярные 

взаимодействия в амилоидах.  

Продолжается разработка метода по изучению дейтероводородного 

обмена в белках и пептидах с использованием масс-спектрометрии 

высокого разрешения.  

(ИБ РАН). 

61 "Биофизика. 

Радиобиология. 

Математические 

модели в 

биологии. Био-

информатика". 

Исследовано влияние мутаций в апомиоглобине и 

карбоксиангидразе на энергетический ландшафт этих белков.  

Определены причины возникновения разных изоформ зеленого 

флуоресцентного белка. (ИБ РАН)  
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61 "Биофизика. 

Радиобиология. 

Математические 

модели в 

биологии. Био-

информатика". 

Завершены исследования влияние высокого давления на переход 

гель – жидкий кристалл в водных суспензиях 

диацилфосфатидилэтаноломинов методом сканирующей 

микрокалориметрии высокого давления. (ИБ РАН). 

62«Биотехнолог

ия» 

Разработана технология высокопроизводительного скрининга клеток 

эукариот с использованием планарного клеточного биочипа. На 

основе этой технологии отработана процедура быстрого получения 

клеточных клонов, гарантированно происходящих из одной клетки. 

Разработан эффективный метод отбора клеточных линий, несущих 

чужеродный ген в хромосомной ДНК. Разработана универсальная 

процедура определения точного местоположения случайных вставок 

чужеродной ДНК в клеточных хромосомах. 

Разработан комплексный метода генетического анализа гибридных 

клеточных линий, основанный на 2D-формате технологии 

молекулярных колоний. Проведен анализ копийности, 

местоположения и структуры вставок в гибридных клеточных 

линиях и поиск закономерностей сайт-неспецифической интеграции.  

(ИБ РАН). 
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 опубликовано в 2016 году  

 моногра

фий 

глав в 

моногра

фиях 

сбор

ник

ов 

научно-

методич. 

пособий 

статей тезисов др. 

на русском 

языке 

    24 35  

на 

иностранн

ом языке 

1 2   41 14 5 (интернет 
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Справочные сведения: 

Общее число научных работников – 68 человек. 

В 2016 году защищено 3 диссертаций на соискание учёной степени кандидата наук: 

1. Ким Е. Р. «YB-1, процессированный 20S протеасомой, защищает клетку от ДНК-
повреждающих препаратов, участвуя в репарации ДНК» 

2. Катина Н.С. «Амилоидная агрегация апомиоглобина и его мутантных форм». Присуж-
дена степень кандидата биологических наук.  

3. Кретов Д.А. “Mechanisms of YB-1/Nucleic Acids Interaction and Its Implication in Diverse 
Cellular Processes” Docteur de Sciences de l’Universite de Paris-Saclay 

В 2016 году защищена 1 диссертация на соискание учёной степени доктора наук: 

Тищенко С. В. «Исследование РНК-белковых взаимодействий в комплексах рибосомных 

белков с рибосомными и матричными РНК» по специальности молекулярная биология.  

 

Сведения о присужденных в 2016 г. премиях, почетных званиях, наградах и т.п.: 

Столбоушкина Е. А. – лауреат национальной премии L'OREAL-UNESCO «Для женщин в 

науке». 

 

Научная работа сотрудников Института поддержана 6 грантами Российского научного 

фонда (5 научные группы, 1 лаборатория), 6 грантами программ Президиума РАН, 25 

грантами РФФИ. 
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