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ВВЕДЕНИЕ

Структурная биология является одним из важ�
нейших разделов современной физико�химиче�
ской биологии. Без нее давно невозможно пред�
ставить развитие наук о жизни. Не случайно
именно за исследования в области разработки но�
вых методов анализа структуры биологически ак�
тивных соединений и макромолекул, за выясне�
ние строения важнейших компонентов клетки и
биологических наномашин, таких как фотосин�
тетические центры, АТФ�аза и рибосома, в по�
следние 50 лет присуждено восемь нобелевских
премий в области химии, физиологии и медицины.

Без привлечения данных о структуре макромо�
лекул (белков, нуклеиновых кислот) и их ком�
плексов практически невозможно проводить на
современном уровне работы по разработке новых
лекарственных препаратов, выяснению механиз�
мов ферментативных реакций, исследованию
функционирования сложных биологических ком�
плексов, ответственных за большинство процессов
в живой клетке, получению и оптимизации новых
биокатализаторов для различных областей био�
технологии и т.п.

Существует большое разнообразие физико�
химических методов, которые позволяют иссле�
довать те или иные особенности структурной ор�
ганизации макромолекул, например ближайшее
окружение ионов металлов в молекулах белков
или специально введенных в них меток, флуорес�
центных или парамагнитных, доступность тех
или иных фрагментов макромолекулы молекулам
растворителя и т.п. [1]. Однако только некоторые
из подходов позволяют выяснить общее строение
исследуемого объекта и детали его атомной и мо�
лекулярной структуры. К таковым в настоящее

время относятся рентгеноструктурный анализ
(РСА), метод малоуглового рентгеновского рассе�
яния (МУРР), метод ядерного магнитного резо�
нанса (ЯМР) и криоэлектронная микроскопия
(КЭМ) (табл. 1).

Каждый из данных методов имеет свои пре�
имущества и ограничения. Основным ограниче�
нием РСА, например, является необходимость
работы с кристаллами макромолекул, получение
которых представляет собой сложную самостоя�
тельную задачу [2]. Несмотря на значительный
прогресс в методологии ЯМР, который дает ин�
формацию о структуре макромолекул непосред�
ственно в растворе, все еще существует проблема
исследования этим методом крупных биомоле�
кул. Но в целом при совместном использовании
все эти подходы позволяют получить достаточно
детальную структурную информацию даже о
весьма сложно организованных биологических
объектах. Например, получив общее представле�
ние о форме объекта методом МУРР или КЭМ,
можно, разобрав методами молекулярной биоло�
гии объект исследования на части, изучить на
более тонком уровне структуру отдельных фраг�
ментов объекта (доменов, отдельных белков) ме�
тодами ЯМР или РСА, а потом воссоздать все де�
тали структурной организации, основываясь на
комбинировании информации, полученной все�
ми использованными методами.

Существует значительное количество биоло�
гических объектов, структурные исследования
которых по тем или иным причинам особенно за�
труднены. К ним относятся, например, мембран�
ные белки (до 25% всех белков клетки), с трудом
поддающиеся кристаллизации, или так называе�
мые белки с неупорядоченной структурой (до
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10% всех белков клетки), приобретающие опреде�
ленную структуру лишь в процессе осуществле�
ния своей биологической функции, например
при взаимодействии со своими физиологически�
ми белковыми партнерами, т.е. при образовании
белок�белкового комплекса.

Бурное развитие методологической базы
структурных исследований, в частности внедре�
ние более мощных источников рентгеновского
излучения, например лазера на свободных элек�
тронах (XFEL), позволяет надеяться, что в скором
времени биологам будут доступны принципиаль�
но новые подходы для исследования строения слож�
ных нерегулярных биологических объектов [3].

Статистика банка данных пространственных
структур макромолекул Protein Data Bank
(www.rcsb.org) показывает (табл. 1), что основным
методом структурных исследований на сего�
дняшний день является метод РСА, которым по�
лучено около 86% всех исследованных структур.
Курчатовский исследовательский центр обладает
развитой научной инфраструктурой, в частности
имеет в своем распоряжении источник синхро�
тронного излучения, на базе которого реализуют�
ся проекты, связанные с использованием методов
РСА и МУРР. В 2013 г. вводится в эксплуатацию
комплекс ЯМР�спектрометров, в процессе реа�
лизации находится создание исследовательской
базы, которая позволит применять методы КЭМ
для исследования структуры макромолекул, что
позволит значительно расширить круг решаемых
задач. Таким образом, НБИКС�Центр Курчатов�
ского института, где сосредоточены все эти тех�
нологии и исследовательские установки, является
уникальным центром по проведению исследований
в области структурной биологии. 

СТРУКТУРНАЯ БИОЛОГИЯ 
В НБИКС�ЦЕНТРЕ

Белковая фабрика НБИКС�Центра

Летом 2010 г. в НБИКС�Центре НИЦ “Курча�
товский институт” начал функционировать спе�
циальный отдел – Белковая фабрика (рис. 1), ос�
новным назначением которого является проведе�
ние всего комплекса работ по структурно�
функциональной характеристике макромолекул,
в первую очередь методом РСА. 

От постановки задачи – выбора объекта иссле�
дования, например гена, кодирующего опреде�
ленный белковый продукт, или белка с неизвест�
ной структурой или функцией, до получения ко�
нечного результата – решенной структуры
целевого белка или белкового комплекса, необхо�
димо пройти ряд этапов: провести клонирование
выбранного гена, добиться экспрессии функцио�
нального белкового продукта, провести его выде�
ление и очистку, получить кристаллы, провести
рентгенографический эксперимент, обработать
данные, решить и уточнить структуру макромоле�
кулы. Каждая из стадий такого проекта является,
как правило, отдельной сложной научной зада�
чей, где стопроцентный успех не гарантирован.
Развитие современных технологий молекулярной
и структурной биологии в последние годы значи�
тельно повысило шансы исследователей на ко�
нечный успех (http://olenka.med.virginia.edu/psi/,
http://sbkb.org/metrics/), тем не менее существует
определенная вероятность неудачи практически
на каждом из указанных этапов. В частности, од�
ной из самых непредсказуемых, особенно для
белков, отличающихся сложной пространствен�
ной организацией и/или наличием простетиче�
ских групп, является стадия экспрессии белково�
го продукта в правильном функциональном со�
стоянии и в количествах, которые позволяют

Таблица 1. Сравнение основных методов исследования пространственной организации макромолекул

Метод Степень детализации Ограничения

Доля структур в банке дан�
ных (www.rcsb.org), полу�
ченных данным методом, 

%

РСА Положение отдельных атомов Хорошо дифрагирующие кристаллы, 
статическая картина 

86

ЯМР Положение отдельных атомов Сложность расчета крупных молекул 13

МУРР Общая форма молекулы/комплекса <1

ЭМ Крупные объекты, надмолекуляр�
ные комплексы

Статическая картина <1
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перейти к его структурной и физико�химиче�
ской характеристике [4]. Другой не менее слож�
ной стадией является кристаллизация образца.
Необходимость получения кристаллов является
основным ограничением метода РСА, посколь�
ку кристаллизация макромолекул в отсутствие
адекватной теории, позволяющей сопоставить
определенному объекту конкретные условия
кристаллизации, до сих пор остается наиболее
проблемной и наименее прогнозируемой ста�
дией структурного исследования данным мето�
дом. Чаще всего задача решается прямым пере�
бором большого числа вариантов условий кри�
сталлизации, что требует значительных затрат
времени и труда.

Таким образом, лишь относительно неболь�
шая часть инициированных структурных проек�
тов заканчивается успешным получением струк�
турной информации за разумный период време�
ни. В случае “несложных” белков типа гидролаз,
оксидоредуктаз, не содержащих ковалентно свя�
занных простетических групп и т.п., общий “про�
цент успеха” колеблется в среднем от 10 до 30%.
Как уже отмечалось, наиболее проблемными яв�
ляются стадии экспрессии белкового продукта
(до 60% неудач) и получения кристаллов, пригод�
ных для рентгеноструктурного эксперимента (до
90% неудач) [5].

Основной задачей Белковой фабрики явля�
ется обеспечение стабильного потока каче�
ственных белковых кристаллов для станции
“Белок”, расположенной на источнике синхро�
тронного излучения. Объекты, которые прини�
маются в работу, могут появляться на различных
уровнях реализации проектов. Это могут быть,
например, данные полногеномного секвенирова�
ния, полученные в геномном подразделении
НБИКС�Центра; готовые генетические кон�
струкции для экспрессии конкретных белков;
белки различной степени очистки или даже их го�
товые кристаллы. 

В настоящее время в подразделении реализо�
ван ряд технологических платформ (табл. 2), ко�
торые позволяют осуществлять весь комплекс ис�
следований от клонирования целевых генов, экс�
прессии и очистки их белковых продуктов до
получения кристаллов, проведения рентгено�
структурного эксперимента и кристаллографиче�
ского уточнения структур макромолекул. В со�
трудничестве с нашими партнерами возможно
проведение экспериментов по молекулярному
моделированию макромолекул, проведению до�
кинга малых молекул in silico и т.п. [6, 7].

Отдельно хотелось бы остановиться на воз�
можностях, которыми располагает Белковая фаб�
рика в области оптимизации условий кристалли�
зации белков и их комплексов.

Для решения задач по оптимизации условий
кристаллизации макромолекул в распоряжении

Белковой фабрики помимо традиционной руч�
ной кристаллизации методами встречной диффу�
зии и диффузии в парах имеются два мощных
инструмента – система роботизированной кри�
сталлизации и возможность проведения экспери�
ментов по кристаллизации в условиях микрогра�
витации (в космическом эксперименте).

Система роботизированной кристаллизации
(Ригаку, Япония) предназначена для поиска перво�
начальных условий кристаллизации образцов в ав�
томатическом режиме. Все операции по подбору
условий кристаллизации, за исключением стадий
переноса образцов между отдельными элементами
комплекса, которые проводятся оператором, начи�
ная от приготовления исходных кристаллизацион�
ных растворов и заканчивая фотомониторингом и
документированием процесса кристаллизации,
проводятся в автоматическом режиме.

Комплекс состоит из трех роботизированных
модулей, объединенных в единую систему посред�
ством сервера и специализированного программ�
ного обеспечения. Основными достоинствами дан�
ного комплекса по ставнению с возможностями
ручной кристаллизации являются: высокая произ�
водительность; прецизионность дозирования рас�
творов и сниженный расход экспериментальных
образцов (до 10 раз); возможность готовить кристал�
лизационные растворы по заданному рецепту; хра�
нить кристаллизационные планшеты при заданной
температуре и проводить их фотомониторинг и до�
кументирование по заданному расписанию (одно�
временно до 1400 планшетов, 134400 условий кри�
сталлизации) с возможностью удаленного доступа к
результатам экспериментов через Интернет. 

Кристаллизация в условиях микрогравитации
является дополнительной возможностью улуч�
шить качество кристаллов, образующихся в про�

Таблица 2. Технологические платформы, реализован�
ные в отделе “Белковая фабрика” НБИКС�Центра
НИЦ “Курчатовский институт”

Этап работы Технологии

Клонирование/экс�
прессия 

Бактериальная, дрожжевая, ба�
куловирусная системы экс�
прессии

Выделение/очистка До четырех белков в неделю

Кристаллизация Роботизированная система по�
иска первоначальных условий 
и оптимизации условий кри�
сталлизации;
ручная кристаллизация;
кристаллизация в условиях 
микрогравитации

Съемка Станция белковой кристалло�
графии “Белок” на пучке син�
хротронного излучения нако�
пителя “Сибирь�2”

6
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цессе кристаллизации стандартными (наземны�
ми) методами. Известно, что качество белкового
кристалла существенно зависит от характера
транспорта вещества к растущему кристаллу, ко�
торый может осуществляться конвекционным
путем или посредством диффузии. В условиях
микрогравитации, где конвекция практически
отсутствует, превалирует диффузионный транс�
порт. Вокруг кристалла устанавливается стабиль�
ный концентрационный градиент, так что кри�
сталл растет в наиболее благоприятных условиях,
при минимальном пересыщении. Отсутствие се�
диментации предотвращает опускание кристалла
на дно сосуда, что обеспечивает равномерный до�
ступ вещества ко всем растущим граням и способ�
ствует образованию в невесомости более изомет�
ричных кристаллов [8].

Данный подход применим к ситуации, когда
для объекта уже подобраны условия кристаллиза�
ции, но требуется получить кристаллы более вы�
сокого качества (низкая мозаичность, отсутствие
двойникования и др.). В настоящее время экспе�
рименты по кристаллизации в условиях микро�
гравитации проводятся на борту Международной
космической станции в рамках международного
сотрудничества Роскосмоса с Японским косми�
ческим агентством (JAXA).

Проекты, реализуемые Белковой фабрикой

В рамках Белковой фабрики в середине 2010 г.
начата реализация нескольких пилотных проек�
тов.

Ферменты экстремофилов

Целью проекта является поиск и структурно�
функциональная характеристика ферментов с по�
лиэкстремофильными свойствами: термостабиль�
ностью, галотолерантностью и устойчивостью к
органическим растворителям. Исходными данны�
ми послужили геномы термофильных архей (кол�
лекция ИНМИ РАН), секвенированные в
НБИКС�Центре и Центре “Биоинженерия” РАН
[9, 10]. В рамках данного проекта, выполняемого
совместно с лабораторией геномики НБИКС�
Центра, на основании анализа геномов несколь�
ких термофильных архей ведется отбор фермен�
тов, представляющих интерес для целей биотех�
нологии и медицины. В число первоначально
отобранных ферментов вошли гликозидазы (ами�
лазы, эндо/экзо�глюканазы, гликозилтрансфера�
зы и т.д.), оксидоредуктазы (алкогольдегидрогена�
зы, альдегиддегидрогеназы, супероксиддисмутаза и
т.д.), протеазы (Xaa�Pro пептидаза, лейцинамино�
пептидаза, широкоспецифичная аминопептидаза и
т.д.) и ДНК�лигазы [11–15]. Гены предварительно
отобранных ферментов были клонированы, ре�
комбинантные целевые белки экспрессированы в

штаммах E. coli, очищены до гомогенного состоя�
ния стандартными биохимическими методами и
после контроля активности и степени чистоты
полученных препаратов направлены на процеду�
ру подбора условий кристаллизации с помощью ро�
ботизированной системы. В настоящее время в
рамках проекта получены кристаллы 12 различных
белков. Для восьми из них собраны наборы кри�
сталлографических данных, позволившие перейти
к решению и уточнению структуры. Семь белко�
вых структур (пролидаза, две β�гликозидазы, две
ДНК�лигазы, алкогольдегидрогеназа, суперок�
сиддисмутаза) уточнены и депонированы в банке
белковых структур. Достаточно большой разрыв
между количеством закристаллизованных объек�
тов и количеством кристаллов, пригодных для
рентгеноструктурного эксперимента, объясняется
особенностью белков из термофильных орга�
низмов – высокой степенью гидратации поверхно�
сти белка, что снижает качество контактов белка в
кристалле и ухудшает дифракционную картину.

Большинство из исследованных ферментов об�
ладают исключительно высокой термостабильно�
стью, сохраняя активность в течение нескольких
часов при 80–90°С, а некоторые обладают поис�
тине уникальными свойствами. Так, алкогольде�
гидрогеназа из Thermococcus sibiricus, имеет пери�
од полуинактивации при 100°С около 1 ч и сохра�
няет активность как в 4 М солевом растворе так и в
присутствии 50% органических растворителей, что
делает этот фермент весьма привлекательным  для
биотехнологических приложений [13].

Структурные исследования сложных 
олигомерных белков

В рамках данного проекта проводится струк�
турно�функциональная характеристика мульти�
субъединичных белков, в том числе включающих
различные простетические группы и металличе�
ские центры.

Одним из примеров является цитохром с нитрит�
редуктаза из галоалкалифильных бактерий рода
Thioaklalivibrio (TvNiR). Как известно, цитохром с
нитритредуктазы (NrfA) катализируют одну из
самых сложных химических реакций – 6�элек�
тронное восстановление нитрита до аммиака и
сульфита до сульфида [16]. Это хорошо изученная
группа гомологичных белков с подробно описан�
ными каталитическими свойствами, структурами
гена и оперона, пространственной структурой, а
также физиологической функцией в клетке [17–
20]. Эти ферменты представляют собой однодо�
менные белки с молекулярными массами 55–
65 кДа, содержащие пять гемов типа с. Функцио�
нальной единицей этих белков в клетке является
димер.

TvNiR, выделенная из близкородственных
штаммов γ�рода Thioalkalivibrio, является восьми�
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гемовым цитохромом с, катализирующим реакции
восстановления нитрит иона и гидроксиламина до
аммиака без высвобождения промежуточных ин�
термедиатов и характеризующимся максимальной
нитритредуктазной активностью по сравнению с
известными нитритредуктазами [21]. Показано, что
первичная последовательность данного белка су�
щественно отличается от последовательностей из�
вестных NrfA. Более того, оказалось, что геномы ря�
да бактерий наряду с генами NrfA содержат после�
довательности, гомологичные последовательности
TvNiR [22].

Были исследованы физико�химические, кине�
тические и спектральные свойства TvNiR в рас�
творе, а также получено 16 структур высокого
(1.4–2.0 Å) разрешения для апофермента и его
комплексов с субстратами и ингибиторами [22–25].
Фермент содержит 48 гемов типа с, является наи�
более активным из известных к настоящему вре�
мени нитритредуктаз и абсолютным рекордсме�
ном по числу гемов, приходящихся на молекулу
белка. В отличие от пятигемовых нитритредуктаз
TvNiR существует в растворе и кристалле в виде
симметричного и стабильного гексамера (рис. 2),
построенного по типу димера тримеров, который
представляет собой наночастицу размерами 15 ×
× 12 нм и содержит в центре молекулы значитель�
ные полости и пустоты. 

Активный центр TvNiR включает в себя ката�
литический гем типа с, координированный остат�
ком лизина в проксимальном положении, и
остатки Tyr, His и Arg, расположенные с дисталь�
ной стороны гема. Высокое разрешение, с кото�
рым получены структуры TvNiR и ее комплексы,
указывают на ряд важных черт активного центра,
в частности ковалентную связь каталитически
важного остатка тирозина с соседним остатком
цистеина, объясняющих высокую эффектив�
ность катализа.

Сложная четвертичная структура TvNiR при�
водит к образованию уникального ансамбля из
48 взаимодействующих гемов. При этом восемь
гемов с, содержащихся в каждом из мономеров
TvNiR, образуют каноническую пространствен�
ную укладку, характерную для других мультигемо�
вых цитохромов.

Белки с известной структурой, но неизвестной 
функцией

В результате бурного развития структурной ге�
номики в последнее время накоплено значитель�
ное количество экспериментальных данных по
структурам различных белков [26]. В частности,
существует большое число белков, для которых
уже известна пространственная структура, но не
выяснена функция. В то же время показано, что
многие из подобных объектов ассоциированы с

проявлением патологических состояний орга�
низма и представляют, таким образом, потенци�
альный интерес для биомедицины. Одним из под�
ходов к определению функции белка является по�
иск его физиологического лиганда или выявление
его физиологической активности (ферментатив�
ной, в сигнальных каскадах и т.п.). Распространен�
ные методы поиска лигандов сводятся к перебору
различных соединений, способных связываться с
исследуемым объектом, и, как правило, выявляют
лишь лиганды, обладающие высоким сродством.
В отличие от них методы белковой кристаллогра�
фии позволяют выявлять лиганды, обладающие
изначально достаточно низким сродством к цен�
трам связывания. В рамках развиваемого подхода
[27] проводится настаивание кристаллов исследуе�
мого белка с неизвестной функцией с рядом соеди�
нений – потенциальных физиологических лиган�
дов, представляющих низкомолекулярные клеточ�
ные метаболиты или их фрагменты, с целью поиска
(путем анализа данных рентгеноструктурного
эксперимента) соединений, способных к взаимо�
действию с белком. Дальнейшая целенаправлен�
ная модификация структуры исходного соедине�
ния с целью улучшения параметров связывания и
тестирование соответствующих белок�лигандных
комплексов, в том числе кристаллографическими
методами, должно позволить сделать вывод о том,
какое соединение является физиологическим ли�
гандом изучаемого белка. 

Для выполнения проекта было отобрано 16 бел�
ков с известной пространственной структурой, но
не выясненной функцией, 15 из которых были
успешно экспрессированы и очищены. Для 10 из
них получены кристаллы, а для семи – сняты набо�
ры дифракционных данных и решены структуры, в
том числе отличные от имеющихся в банке данных
пространственных структур. На рис. 3 приведены
примеры структур белков с неизвестной функцией,
полученных в рамках данного проекта. В настоящее
время ведется работа по настаиванию полученных
кристаллов с библиотеками метаболитов для по�
иска потенциальных физиологических лигандов.

Кристаллизация в условиях микрогравитации

Как и любой метод, кристаллизация в услови�
ях микрогравитации не гарантирует рост каче�
ственных кристаллов любых молекулярных объ�
ектов. Тем не менее у Белковой фабрики имеется
успешный опыт использования данной техно�
логии.

Уридинфосфорилаза из бактерии 
Shewanella oneidensis

Уридинфосфорилазы относятся к классу пи�
римидиновых нуклеозидфосфорилаз. Фермент
представляет значительный практический инте�
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рес, поскольку может быть использован, с одной
стороны, в качестве биокатализатора для синтеза
нуклеозидов – потенциальных противовирусных
и противораковых лекарств. С другой стороны,
уридинфосфорилаза сама является белком�ми�
шенью для разработки терапевтических препара�
тов [28, 29]. 

Ранее были получены кристаллы данного фер�
мента. Предварительный рентгеноструктурный
эксперимент, проведенный на станции “Белок”
НИЦ “Курчатовский институт”, показал, что
выращенные кристаллы дифрагируют до разре�
шения 1.75 Å. С целью получения более совер�

шенных кристаллов фермента принято решение
использовать метод кристаллизации в условиях
микрогравитации. Адаптация условий кристал�
лизации, полученных в наземных экспериментах,
и последующий эксперимент в условиях “невесо�
мости” позволили получить кристаллы (рис. 4),
дифрагирующие до атомного разрешения 0.95 Å
[30]. В настоящее время кристаллографическое
уточнение структуры уридинфосфорилазы завер�
шено, и структура  депонирована в банк данных.

ДНК�лигаза из термофильной археи 
Thermococcus sp.1519

ДНК�лигазы являются представителями се�
мейства нуклеотидилтрансфераз. Эти мультидо�
менные ферменты представляют как фундамен�
тальный интерес, связанный со сложной последо�
вательностью конформационных превращений,
происходящих в белке в процессе катализа, так и
практический, так как являются перспективны�
ми для применения в молекулярной диагностике.
Ранее была получена кристаллическая структура
этого белка с разрешением 2.9 Å [31]. При этом не
все элементы структуры белка могли быть иден�
тифицированы на картах электронной плотно�
сти, в частности полностью отсутствовал один из
трех структурных доменов белка. Использование
метода кристаллизации в условиях микрогравита�
ции позволило получить новый кристалл этого
фермента (рис. 5), с которого был получен набор
дифракционных данных. Несмотря на близкий
наземным экспериментам уровень разрешения,
на картах электронной плотности удалось иден�
тифицировать все три домена белковой молекулы
и выявить их особую пространственную укладку,
отличную от мезофильных аналогов данного фер�
мента [15].

ВЫВОДЫ

За первые два года работы Белковой фабрики
успешно экспрессировано, выделено и очищено
более 40 белковых препаратов (без учета сторон�
них белков, переданных на кристаллизацию в очи�
щенном виде); 29 из них (70%) успешно закристал�
лизованы. Получено более 80 наборов дифракци�
онных данных (включая комплексы с лигандами)
для 22 индивидуальных белков. Депонировано в
банк данных 27 структур, при этом более 70% всех
полученных структур имеют разрешение выше
2 Å.

В заключение хотелось бы отметить, что Бел�
ковая фабрика, являясь частью инфраструктуры
НБИКС�Центра НИЦ “Курчатовский институт”,
представляет собой мощный инструмент, позво�
ляющий проводить структурно�функциональные
исследования макромолекул на современном ме�
тодическом уровне. 

Рис. 4. Кристалл уридинфосфорилазы из бактерии
S. oneidensis, выросший в капилляре в условиях микро�
гравитации.

Рис. 5. Кристалл ДНК�лигазы из термофильной ар�
хеи T. sibiricus,полученный методом встречной диф�
фузии в капилляре в условиях микрогравитации.
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Проекты Белковой фабрики поддержаны
грантами Минобрнауки в рамках ФЦП “Научные
и научно�педагогические кадры инновационной
России” на 2009�2013 (ГК 02.740.11.0765, П1197,
Соглашение 8795), а также Российским фондом
фундаментальных исследований (гранты № 12�
04�33246 и 12�04�31450).
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Рис. 1. Схема Белковой фабрики и ее место в структуре работ НБИКС%Центра НИЦ “Курчатовский институт”.
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Рис. 2. Структура цитохром с нитритредуктазы из Tv. nitratireducens, содержащей 48  гемов  типа  с,  при  разре%
шении  1.5  Å.  Мономеры,  образующие  димер  из  независимой  части  элементарной  ячейки,  показаны  оди%
наковым  цветом.  Каталитические  гемы  показаны  красным,  остальные  –  черным. 
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Рис. 3. Пространственные структуры белков с неизвестной функцией. A – димер предполагаемой монооксиге%
назы из Deinococcus radiodurans; B – тетрамер предполагаемого нукеотидсвязывающего белка из Vibrio cholerae;
C – мономер предполагаемой нуклеотидилтрансферазы из Thermotoga maritima; D – мономер белка DJ%1 из
H. sapiens, ассоциированного с болезнью Паркинсона; E – мономер белка с неизвестной функцией и уникаль%
ной пространственной укладкой из E. coli; F – мономер предполагаемой оксидоредуктазы из Exiguobacterium
sibiricum. Модели окрашены в соответствии с элементами вторичной структуры: α%спирали показаны крас%
ным, β%слои – желтым, остальные области – зеленым. 
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