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Ôîñ ôî ðè ëè ðî âà íèå áåë êîâ ÿâ ëÿ åò ñÿ âàæ íûì ìå õà íèç ìîì ïî ñòòðàí ñëÿ öè îí íîé ìî äè ôè êà öèè è ñó -
ùåñ òâåí íî âëè ÿ åò íà êëå òî÷ íûå ïðî öåñ ñû, òà êèå êàê ìå òà áî ëèçì, äèô ôå ðåí öè à öèÿ, ìåì áðàí íûé
òðàíñ ïîðò è ñèã íàëü íûå ïóòè êëåò êè. Ìå ëó çèí – èí òåã ðèí-b1-ñâÿ çû âà þ ùèé áå ëîê – îò íî ñèò ñÿ ê
áåë êàì, îñòðî ðå à ãè ðó þ ùèì íà ïî ðî ãî âûå óðîâ íè ìå õà íè ÷åñ êî ãî ñòðåñ ñà è àê òè âè ðó þ ùèì ñèã íàëü -
íûå ïóòè êàð äè î ìè î öè òîâ. Â äàí íîé ðà áî òå  ïðî âå äåí ïî èñê ïî òåí öè àëü íûõ ñàé òîâ ôîñ ôî ðè ëè ðî -
âà íèÿ ìå ëó çè íà ñ èñ ïîëü çî âà íè åì áè î èí ôîð ìà òè ÷åñ êî ãî àíà ëè çà ïåð âè÷ íîé ïî ñëå äî âà òåëü íîñ òè
áåë êà. Ñ ïî ìîùüþ îá ú å äè íåí íî ãî áè î èí ôîð ìà òè ÷åñ êî ãî ïîä õî äà ê ïðåä ñêà çà íèþ ñàé òîâ ôîñ ôî ðè -
ëè ðî âà íèÿ, à òàê æå ýâî ëþ öè îí íûõ è ñòðóê òóð íûõ èñ ñëå äî âà íèé èäåí òè ôè öè ðî âà íî, ÷òî èìåí íî
Ser326, Ser329, Ser334 ìå ëó çè íà  ÿâ ëÿ þò ñÿ ïî òåí öè àëü íû ìè ó÷àñ òêà ìè äëÿ ôîñ ôî ðè ëè ðî âà íèÿ ïðî òå èí -
êè íà çîé ÑÊ2.

Êëþ ÷å âûå ñëî âà: ìå ëó çèí, Ñ-êîí öå âîé äî ìåí, ñèã íàëü íûå ïóòè êëåò êè, ïðåä ñêà çà íèå ñàé òîâ ôîñ ôî -
ðè ëè ðî âà íèÿ, âòî ðè÷ íàÿ ñòðóê òó ðà áåë êîâ, 3D-ñòðóê òó ðà.

Ââå äå íèå. Ìå ëó çèí – öè òîï ëàç ìà òè ÷åñ êèé áå ëîê ñ
óíè êàëü íû ìè ñòðóê òóð íû ìè îñî áåí íîñ òÿ ìè, ñèí -
òå çè ðó þ ùèé ñÿ â ñêå ëåò íîé è ñåð äå÷ íîé òêà íè.
Èçâåñ òíî, ÷òî ìå ëó çèí ÷å ëî âå êà (integrin-b1-binding 
protein of 2-ITGB1BP2) îò íî ñèò ñÿ ê òàê íà çû âà å -
ìûì õîð äî âûì áåë êàì [1]. Ýòî  ìóëü òè äî ìåí íûé
áå ëîê, ñî ñòî ÿ ùèé èç 347 àìè íî êèñ ëîò íûõ îñòàò -
êîâ, N-êîí öå âîé ó÷àñ òîê êî òî ðî ãî ïðåä ñòàâ ëåí
äâó ìÿ öèñ òå èí/ãèñ òè äèí áî ãà òû ìè äî ìå íà ìè
(CHORD-domain), ñïî ñîá íû ìè ñâÿ çû âàòü èîíû
Zn2+ (ðèñ. 1). Ñ-êîí öå âîé ó÷àñ òîê áåë êà ñî äåð æèò
òàê íà çû âà å ìûé CS-äî ìåí, êî òî ðûé îá íà ðó æåí
òàê æå â a-êðèñ òàë ëè íå, p23 è Sgt1 áåë êàõ [2], ïðè -
íàä ëå æà ùèõ ê ñå ìå éñòâó ìî ëå êó ëÿð íûõ øà ïå ðî -
íîâ, è ÿâ ëÿ åò ñÿ ñàé òîì ñâÿ çû âà íèÿ ñ öè òîï ëàç ìà òè -
÷åñ êèì äî ìå íîì b1-èí òåã ðè íà. «Õâîñ òî âàÿ» ÷àñòü

Ñ-êîí öå âî ãî äî ìå íà áî ãà òà ãëþ òà ìè íî âîé è àñ ïà -
ðà ãè íî âîé àìè íî êèñ ëî òà ìè è ÿâ ëÿ åò ñÿ îá ëàñ òüþ
ñâÿ çû âà íèÿ èî íîâ Ñà2+. Ìå ëó çèí âçà è ìî äå éñòâó åò ñ 
öè òîï ëàç ìà òè ÷åñ êèì äî ìå íîì b1-èí òåã ðè íà è ëî -
êà ëè çî âàí â êîñ òà ìå ðàõ, ó÷àñ òâóÿ, òà êèì îá ðà çîì, â 
ìî ëå êó ëÿð íîì ìå õà íèç ìå ïðè ñî å äè íå íèÿ ñàð êî ìå -
ðà ê ñàð êî ëåì ìå è âíóò ðèê ëå òî÷ íî ìó ìàò ðèê ñó [1,
3]. Ïðåä ïî ëà ãà þò, ÷òî ìå ëó çèí èã ðà åò êëþ ÷å âóþ
ðîëü â ãè ïåð òðî ôèè ñåð äöà. 

Â ýêñ ïå ðè ìåí òàõ íà ìû øàõ ïî èíàê òè âà öèè ãå -
íà ìå ëó çè íà ñäå ëà íî ïðåä ïî ëî æå íèå î òîì, ÷òî
ýòîò áå ëîê íå ÿâ ëÿ åò ñÿ êðè òè÷ íûì â ôîð ìè ðî âà íèè
ýì áðè î íàëü íî ãî ñåð äöà, ñàð êî ìåð íîé îðãà íè çà öèè
èëè ôóíê öè î íè ðî âà íèè ñåð äöà ïðè íîð ìàëü íûõ
óñëî âè ÿõ [2, 4]. Óäà ëå íèå ìå ëó çè íà íà ðó øà åò ãè -
ïåð òðî ôè ÷åñ êèé îò âåò ëå âî ãî æå ëó äî÷ êà è äðà ìà -
òè ÷åñ êè óñêî ðÿ åò ïå ðå õîä ê ñåð äå÷ íî ìó ðàñ øè ðå -
íèþ – äè ëÿ òà öèè [3, 4]. Óìåíü øå íèå ñè ëû  âçà è ìî -
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äå éñòâèÿ ìå ëó çè íà ñ öè òîï ëàç ìà òè ÷åñ êèì äî ìå íîì 

b1-èí òåã ðè íà è ILK êè íà çîé â êîñ òà ìåð íûõ ñî å äè -
íå íè ÿõ âû çû âà åò ñåð äå÷ íóþ äèñ ôóí êöèþ è  ðàç âè -
òèå äè ëÿ òà öè îí íîé êàð äè î ìè î ïà òèè (ÄÊÌ) [5]. Â
òî æå âðå ìÿ ïðè ñó ïåðý êñïðåñ ñèè ìå ëó çè íà ó
òðàíñ ãåí íûõ ìû øåé æå ëó äî÷ êè èõ ñåð äåö ñî õðà íÿ -
ëè ïî ëíóþ ñî êðà òè òåëü íóþ ôóíê öèþ  â ïå ðè îä,
êîã äà ñåð äöà ïîä âåð ãà ëè äëè òåëü íîé è ïî ñòî ÿí íîé
ïå ðå ãðóç êå [6]. Òà êèå ôóíê öè î íàëü íûå ñâî éñòâà
ñî ïðî âîæ äà ëèñü çà ùè òîé îò àïîï òî çà è íå äîñ òàò êà
ñòðî ìàëü íî ãî ñìå ùå íèÿ òêà íè. Ìå ëó çèí êîí òðî ëè -
ðó åò ãè ïåð òðî ôè ÷åñ êóþ ðå àê öèþ ñåð äöà â îò âåò íà
ðàç ëè÷ íûå ñòðåñ ñû, òà êèå, íà ïðè ìåð, êàê ïî âû øåí -
íîå äàâ ëå íèå. Ìå õà íè ÷åñ êèå èç ìå íå íèÿ â êàð äè î -
ìè î öè òàõ àê òè âè ðó þò íå ñêîëü êî ñèã íàëü íûõ ïó òåé 
êëåò êè: MAPK, JAK/STAT, PI3K/AKT, AKT/GSK3

b [6–8]. Ìå ëó çèí ïðè íàä ëå æèò ê áåë êàì, îñòðî ðå à -
ãè ðó þ ùèì íà ïî ðî ãî âûå óðîâ íè ìå õà íè ÷åñ êî ãî
ñòðåñ ñà, è àê òè âè ðó åò AKT/GSK3b-ñèã íàëü íûå ïó -
òè, êîí òðî ëè ðóþùèå ãè ïåð òðî ôèþ êàð äè î ìè î öè -
òîâ; îí ÿâ ëÿ åò ñÿ ìî ëå êó ëîé ñ óíè êàëü íîé ñïî ñîá -
íîñ òüþ âû çû âàòü êîì ïåí ñà òîð íóþ ãè ïåð òðî ôèþ è
ïðåä îò âðà ùàòü ñåð äå÷ íóþ äè ëÿ òà öèþ, à òàê æå ñåð -
äå÷ íóþ íå äîñ òà òî÷ íîñòü [6]. Èçó ÷å íèå ðî ëè ìå ëó -
çè íà â ñèã íàëü íûõ ïó òÿõ êàð äè î ìè î öè òîâ î÷åíü àê -
òó àëü íî è ïðåä ñòàâ ëÿ åò áîëü øîé òå î ðå òè ÷åñ êèé è
ïðàê òè ÷åñ êèé èí òå ðåñ. 

Íà øè èñ ñëå äî âà íèÿ ïî ñâÿ ùå íû ïî èñ êó ïî òåí -
öè àë üíûõ ñàé òîâ ôîñ ôî ðè ëè ðî âà íèÿ ìå ëó çè íà ñ
èñ ïîëü çî âà íè åì áè î èí ôîð ìà òè ÷åñ êî ãî àíà ëè çà
ñòðóê òó ðû áåë êà. Ïðåä ñêà çà íèå áà çè ðó åò ñÿ íà àíà -

ëè çå äîñ òóï íîñ òè ñàé òîâ íà ëè íåé íîé ìî ëå êó ëå ïî
óðîâ íþ ãèä ðî ôîá íîñ òè èñ õî äÿ èç ïðåä ïî ëî æå íèÿ î 
òîì, ÷òî ãèä ðî ôîá íûå ïî ñëå äî âà òåëü íîñ òè áó äóò
ñêî ðåå ñïðÿ òà íû â ñå ðå äè íó ìî ëå êó ëû áåë êà, ÷åì
ýêñ ïî íè ðî âà íû íà ðó æó. Â ðå çóëü òà òå ïðî âå äåí íî -
ãî àíà ëè çà îá íà ðó æå íî, ÷òî ïî òåí öè àëü íû ìè ó÷àñ -
òêà ìè äëÿ ôîñ ôî ðè ëè ðî âà íèÿ ïðî òå èí êè íà çîé ÑÊ2 
ÿâ ëÿ þò ñÿ Ser326, Ser329

  è Ser334.
  

Ìà òå ðè à ëû è ìå òî äû. Ôè ëî ãå íå òè ÷åñ êèé àíà -
ëèç. Ñðàâ íå íèå ïåð âè÷ íîé ïî ñëå äî âà òåëü íîñ òè
áåë êà ïðî âî äè ëè ñ ïðè ìå íå íè åì ïðî ãðàì ìû
CLUSTAL W [9]. Áåë êî âûå ïî ñëå äî âà òåëü íîñ òè
ìå ëó çè íà ÷å ëî âå êà 1 è 2 ïî ëó ÷å íû èç áà çû äàí íûõ
NCBI  è SwissProt è èñ ïîëü çî âà íû äëÿ ïî èñ êà ñî îò -
âå òñòâó þ ùèõ áåë êîâ èç äðó ãèõ ïðåä ñòà âè òå ëåé ýó -
êà ðè î òîâ ïî ìîùüþ BLAST 2.0 íà BLAST NCBI.

Ïî èñê ñàé òîâ ôîñ ôî ðè ëè ðî âà íèÿ. Ïî èñê ïî -
òåí öè àëü íûõ ó÷àñ òêîâ ôîñ ôî ðè ëè ðî âà íèÿ îñó ùå -
ñòâëÿ ëè ñ ïî ìîùüþ ñëå äó þ ùèõ ïðî ãðàìì online
ðå ñóð ñîâ: ScanSite [10], NetPhos 2.0 [11],
KinasePhose 2.0 [12]. Ýòè ïðî ãðàì ìû, îñíî âà ííûå
íà ïåð âè÷ íîé ïî ñëå äî âà òåëü íîñ òè áåë êîâ, äà þò
âîçìîæíîñòü ïðåä ñêà çû âàòü öå ëûå ìî òè âû äëÿ ðàç -
ëè÷ íûõ èç âåñ òíûõ ïðî òå èí êè íàç ñ èñ ïîëüçîâàíèåì 
ñå ëåê òèâíîé ìàò ðè öû, ðàñ ñ÷è òàííîé â ðåçóëüòàòå
ñêðè íèí ãà áåë êî âûõ áèá ëè î òåê, à òàêæå
áàçèðóþòñÿ íà àíàëèçå äîñòóïíîñòè ñàéòîâ íà
ìîëåêóëå áåëêà.

Ïðåä ñêà çà íèå âòî ðè÷ íîé ñòðóê òó ðû áåë êà.
Âòî ðè÷ íóþ ñòðóê òó ðó áåë êà ïðåä ñêà çû âà ëè ñ ïðè -
ìå íå íè åì ïðî ãðàì ìû GORNIER4 [13] è âåá-ñåð âå -
ðà ïðîãðàììû PHD [14].

Ïîñ òðî å íèå 3D-ñòðóê òó ðû áåë êà. 3D-Ñòðóê -
òóðà ìå ëó çè íà ñìî äå ëè ðî âàíà íà îñíî âå ñòðóê òó ðû
CHORD-ñî äåð æà ùå ãî áåë êà-1 (CHORD containing
protein-1 (2YRT)) [15] ñ ïîìîùüþ âåá-ñåð âåðà ïðî -
ãðàììû 3D-JIGSAW (version 2.0) www.bmm.icnet.
uk [16, 17]. Ïî 3D-ñòðóê òó ðå îïðå äå ëÿ ëè ýêñ ïî íè -
ðî âàí íîñòü ñî îò âå òñòâó þ ùèõ àìè íî êèñ ëîò ïðî -
ãðàì ìîé «SWISS PDB Viewer».

Ðå çóëü òà òû è îá ñóæ äå íèå. Íà ìè ïðî âå äåí
êîì ïüþ òåð íûé àíà ëèç ñòðóê òó ðû ìå ëó çè íà ÷å ëî âå -
êà äëÿ âû ÿâ ëå íèÿ ïî òåí öè àëü íûõ ñàé òîâ ôîñ ôî ðè -
ëè ðî âà íèÿ. Îñî áîå âíè ìà íèå óäåëåíî Ser/Thr ïðî -
òå èí êè íà çàì, ó÷àñ òâó þ ùèì â PI3K-AKT,
AKT/GSK3b è äðó ãèõ ñèã íàëü íûõ ïó òÿõ, àê òè âè ðó -
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Ðèñ. 1. Àìèíîêèñëîòíàÿ  ïî ñëå äî âà òåëü íîñòü (à) è äî ìåí íàÿ
îðãà íè çà öèÿ ìå ëó çè íà ÷å ëî âå êà (Homo sapiens) (á): CHORD1 –
5–59; CHORD2 – 148–201; CS – 215–304; acidic domain –
Ca2+-ñâÿ çó þ ùèé äî ìåí 320–346



þ ùèõ ñÿ ïðè ðàç ëè÷ íûõ âè äàõ ñòðåñ ñà è âëå êó ùèõ
çà ñî áîé ìå õà íè ÷åñ êèå èç ìå íå íèÿ â êàð äè î ìè î öè -
òàõ. Ïðîã ðàì ìîé NetPhos 2.0 îá íà ðó æå íû ñåìü ñàé -
òîâ ôîñ ôî ðè ëè ðî âà íèÿ ìå ëó çè íà ïî ñå ðè íó è
îäèí – ïî òðå î íè íó. Ìû îò áè ðà ëè òå ñàé òû ôîñ ôî -
ðè ëè ðî âà íèÿ, âå ðî ÿò íîñòü ïðåä ñêà çà íèÿ êî òî ðûõ
ñî ñòàâ ëÿ ëà 0,8 è âû øå, à òàê æå êî òî ðûå ñî âïà äà ëè ñ 
ïðåä ñêà çàí íû ìè ñàé òà ìè ôîñ ôî ðè ëè ðî âà íèÿ äðó -
ãè ìè ïðî ãðàì ìà ìè: ScanSite è KinasePhose 2.0 (òàá -
ëè öà). Â ðå çóëü òà òå ñðàâ íè òåëü íî ãî àíà ëè çà îòî -
áðà íû  S326, S329

 è S334, ÿâ ëÿ þ ùè å ñÿ íà è áî ëåå âå ðî ÿò -
íû ìè ñàé òà ìè ôîñ ôî ðè ëè ðî âà íèÿ äëÿ
ïðî òå èí êè íà çû ÑÊ2. ×òî áû âû ÿñ íèòü, íà ñêîëü êî
êîí ñåð âà òèâ íû ýòè àìè íî êèñ ëî òû, íà ìè ïðî âå äå -
íû ïî èñê è ñðàâ íå íèå èç âåñ òíûõ íà ñå ãî äíÿ ïî ñëå -
äî âà òåëü íîñ òåé ìå ëó çè íà ýó êà ðè î òîâ, à èìåí íî: 

Q9UKP_Íomo sapiens_1,  
Q5449J7_Homo sapiens, 
Q32N04_ITBP2_Homo sapiens_2,
Q462R2_ITBP2_Sus scrofa,
Q9R000_INBP2_Mus musculus, 
Q29RL2_Bovine, 
DQ002920_Sus scrofa, 
XM_590441_Bos taurus, 
XM_001137370_Pan troglodytes_1,
XM_521119_Pan troglodytes_2,
XM_001069915_Rattus norvegicus,
XM_001091553_Macaca mulatta_1,
XM_001091670_ Macaca mulatta_2,
XM_853326_Canis familiaris.
Îáíà ðó æå íî, ÷òî òðè óêà çàí íûõ ñàé òà – S326, S329

è S334

 – ÿâ ëÿ þò ñÿ êîí ñåð âà òèâ íû ìè äëÿ  ìå ëó çè íîâ
âñåõ èñ ñëå äó å ìûõ ïðåä ñòà âè òå ëåé ýó êà ðè î òîâ (ðèñ. 
2). Êàê âèä íî èç ýòîãî ðèñóíêà, ñà ìè ñàé òû ôîñ ôî -
ðè ëè ðî âà íèÿ è àìè íî êèñ ëîò íûå îñòà êè, îêðó æà þ -
ùèå åãî,  íå èç ìå íè ëèñü â ïðî öåñ ñå ýâî ëþ öèè,  ÷òî
ñâè äå ò åëüñòâó åò î âàæ íîñ òè ôîñ ôî ðè ëè ðî âà íèÿ
ýòèõ àìè íî êèñ ëîò.

Äëÿ ýô ôåê òèâ íî ãî ôîñ ôî ðè ëè ðî âà íèÿ  àìè íî -
êèñ ëî òà äîë æíû áûòü äîñ òóï íîé ïðî òå èí êè íà çàì,
ò. å. ðàñ ïî ëà ãàòü ñÿ íà ïî âåð õíîñ òè áåë êà. ×òî áû ýòî 
âû ÿñ íèòü, íà ìè ïî ñòðî å íû ìî äå ëè âòî ðè÷ íûõ
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Èñòî÷íèê áåëêà NetPhos 2.0 ScanSite Kinase Phose 2.0

Homo sapiens, isoform 2  S23 S96 S107 S326 S329 S334  S326  S329 S334 T336 S83 S163 S326 S329 S334 T336

Homo sapiens, inisoform1 S65 S89 S308 S311 S316 S308 S311 S316 T318 S65 S145 S308 S311 S316 T318

Bos taurus, isoform 1
S23 S83 S96 S107 S283 S327

S330 S335
S32 S330 S335 T337   S83 S327 S330 S335 T337

Macaca mulatta, isoform 1 S65 S89 S265 S309 S312  S317  S309 S312 S317 T319 S65 S146 S309 S312 S317 T319

Macaca mulatta, isoform 2 S83 S249 S283 S326 S329 S334 S327 S330 S335 T337 S83 S164 S327 S330 S335 T337

Mus musculus S23 S96 S283 S327 S330  S335  S327 S330 S335 T337 S83 S164 S309 S327 S330 S335 T337

Canis familiaris S83 S107 S283 S327 S330  S335 S327 S S330 S335 T337 S90 S171 S334 S337 S342 T344

Pan troglodytes, isoform 1 S65 S78 S89 S308 S311 S318 S308 S311 S316 T318 S65 S145 S308 S311 S316 T318

Pan troglodytes, isoform 2
S23 S8 3S96 S107 2S326 S329

S334
S326 S32 S3349 T336 S83 S163 S326 S329 S334 T336

Rattus norvegicus S106 S282 S326S329 S334 S326 S32 S3349 T336 S83 S163 S308 S326 S329 S334 T336

Sus scrofa
S23 S83 S96 S107 S162 S283

S316 S327 S330 S335
S327 S330 S335 S164 S249 S327 S330 S335 T337

Ñâîä íàÿ òàá ëè öà ïðåä ñêà çà íèÿ ñàé òîâ ôîñ ôî ðè ëè ðî âà íèÿ ìå ëó çè íà

Ðèñ. 2. Ìíî æåñ òâåí íîå âû ðàâ íè âà íèå ïî ñëåä íèõ Ñ-êîí öå âûõ
àìè íî êèñ ëîò íûõ îñòàò êîâ ìå ëó çè íà ðàç íî ãî ïðî èñ õîæ äå íèÿ.
Ñòðåë êà ìè óêà çà íà ëî êà ëè çà öèÿ Ser (S)



ñòðóê òóð è ïðî âå äå íî 3D-ìî äå ëè ðî âà íèå äëÿ ìå ëó -
çè íà  ÷å ëî âå êà (ðèñ. 3), à òàê æå 12 îñòàëü íûõ èç -
âåñòíûõ áåë êîâ. Àíàëèç ïðåä ñêà çàí íûõ  âòî ðè÷ íûõ 
ñðóê òóð âñåõ èñ ñëå äî âàí íûõ áåë êîâ è  ñî îò âåò-
ñòâåí íûõ òðåõ ìåð íûõ ñòðóê òóð ñâè äå ò åëüñòâó åò î
òîì, ÷òî âñå ïðåä ñêà çàí íûå àìè íî êèñ ëî òû ðàñ ïî -
ëî æå íû íà ïî âåð õíîñ òè áåë êî âîé ìî ëå êó ëû. Ýòî
ÿâ ëÿ åò ñÿ âàæ íûì ïîä òâåð æäå íè åì òî ãî, ÷òî èìåí -
íî  S326, S329

 è S334

   ñëó æàò ïî òåí öè àëü íû ìè ñàé òà ìè
ôîñ ôî ðè ëè ðî âà íèÿ äëÿ ïðî òå èí êè íà çû ÑÊ2, õà ðàê -
òå ðè çó þ ùåé ñÿ âû ñî êîé àê òèâ íîñ òüþ â ñåð äöå [18].

Áåë êî âîå ôîñ ôî ðè ëè ðî âà íèå, ÿâ ëÿ þ ùå å ñÿ âàæ -
íûì ìå õà íèç ìîì ïî ñòòðàí ñëÿ öè îí íîé ìî äè ôè êà -
öèè, ñó ùåñ òâåí íî âëè ÿ åò íà êëå òî÷ íûå ïðî öåñ ñû,
òà êèå êàê ìå òà áî ëèçì, äèô ôå ðåí öè à öèÿ, ìåì áðàí -
íûé òðàíñïîðò è ñèãíàëüíûå ïóòè êëåòêè [19].

Èçâåñ òíî, ÷òî Ñ-äî ìåí ìå ëó çè íà ïî ñâî åé
ñòðóê òó ðå ïî äî áåí Ñ-äî ìå íó êàëü öåê âåñ òðè íà [20], 
êî òî ðûé â ñâîþ î÷å ðåäü ñî äåð æèò ñàé òû ôîñ ôî ðè -

ëè ðî âà íèÿ äëÿ ïðî òå è êè íà çû ÑÊ2 [21] è, òàê æå êàê
ìå ëó çèí, ñâÿ çû âà åò èî íû Ñà2+ . Âçà è ìî äå éñòâèå ìå -
ëó çè íà è öè òîï ëàç ìà òè ÷åñ êî ãî äî ìå íà b1-èí òåã ðè -
íà ðå ãó ëè ðó åò ñÿ ïðè ñó òñòâè åì èëè îò ñó òñòâè åì èî -
íîâ Ñà2+, à îñëàá ëå íèå âçà è ìî äå éñòâèÿ ìå ëó çè íà,
öè òîï ëàç ìà òè ÷åñ êî ãî äî ìå íà b1-èí òåã ðè íà è ILK â
êîñ òà ìå ðå ïðè âî äèò ê äèñ ôóí êöèè è äè ëÿ òà öèè
ñåð äå÷ íîé ìûø öû [5]. Èçâåñ òíî, ÷òî ìå ëó çèí ó÷àñ -
òâó åò â Ñà2+-ãî ìå îñ òà çå [22] , à èìåí íî – â ñíè æå íèè 
êîí öåí òðà öèè èî íîâ Ñà2+ â ñàð êîï ëàç ìà òè ÷åñ êîì
ðå òè êó ëó ìå êàð äè î ìè î öè òîâ. Ýòî ñïî ñî áñòâó åò íå -
ïðà âèëü íîé óêëàä êå áåë êà â îò âåò ñòðåññ, âû çû âà þ -
ùèé àïîï òîç ó êàð äè î ìè î öè òîâ è, êàê ñëå äñòâèå,
ñåð äå÷ íóþ íå äîñ òà òî÷ íîñòü . Èñõî äÿ èç âû øå èç ëî -
æåí íî ãî ìîæ íî ïðåä ïî ëî æèòü, ÷òî èìåí íî ôîñ ôî -
ðè ëè ðî âàí íûå ôîð ìû ìå ëó çè íà ñïî ñîá íû âû ïîë -
íÿòü ôóíê öèþ, ïî äî áíóþ êàëü öåê âåñ òðè íó, ò. å.
ñâÿ çû âàòü íå ïðà âèëü íî óëî æåí íûå áåë êè è ïå ðå íî -
ñèòü èõ ÷å ðåç ýí äîï ëàç ìà òè ÷åñ êèé ðå òè êó ëóì â àï -
ïà ðàò Ãî ëüäæè è îá åñ ïå ÷è âàòü ñëîæ íûé êëå òî÷ íûé 
òðàíñ ïîðò, ó÷àñ òâóÿ òà êèì îá ðà çîì â ñèã íàëü íûõ
ïó òÿõ êëåò êè. Âìåñ òå ñ òåì íà ëè ÷èå CS-äî ìå íà è
Ñ-«õâîñ òî âî ãî» ó÷àñ òêà ó ìå ëó çè íà ÿâ ëÿ åò ñÿ åùå è
ñèã íà òó ðîé äëÿ ñâÿ çû âà íèÿ S100 áåë êîâ, ïðè ÷àñ -
òíûõ ê Ñà-ðå ãó ëÿ òîð íîé ôóíê öèè êëåò êè [2, 23].
Âîç ìîæ íî, ÷òî ôîñ ôî ðè ëè ðî âà íèå ìå ëó çè íà ïðè -
âî äèò ê ïî ñòòðàí ñëÿ öè îí íîé ìî äè ôè êà öèè áåë êà,
áëà ãî äà ðÿ êî òî ðîé îí ñâÿ çû âà åò S100 áåë êè.

I. V. Kroupskaya, L. M. Kapustian, L. L. Sidorik 

Bioinformatic search for potential phosphorylation sites of

melusin – integrin b1-binding protein 

Summàry

Phosphorylation is one of the most frequently occurring
posttranslational modifications in proteins. It plays an essential
role in transferring outside signals into a cell and regulates
different cellular processes such as growth, metabolism,
proliferation, motility and differentiation. Melusin is a stress
response protein  which strictly reacts to the threshold  levels of

mechanic stress and activates cardiomyocytes signaling pathways.
The search for potential sites of melusin  phosphorylation was
performed using bioinformatic analysis of primary protein
sequences. The comparative bioinformatic analysis of possible
phosphorylation sites, evolutionary and structural motifs has
identified Ser326,Ser329

  and Ser334  
  as the most likely sites for

phosphorylation of melusin by protein kinase CK2 in
cardiamyocytes.

Keywords: melusin,  C-domain, secondary structure,
3D-structure, cell signaling pathways, prediction phospthorylation
sites.
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Ðèñ. 3. Ïðåä ñêà çà íèå ýëå ìåí òîâ âòî ðè÷ íîé ñòðóê òó ðû áåë êà
ìå ëó çè íà ÷å ëî âå êà (å – ýêñ ïî íè ðî âàí íûå ó÷àñ òêè) (a) è ïðåä -
ñêà çàí íàÿ  3D-ñòðóê òó ðà áåë êà ìå ëó çè íà (á)



². Â. Êðó ïñüêà, Ë. Ì. Êà ïóñ òÿí, Ë. Ë. Ñè äî ðèê 

Á³î³íôîð ìà òè÷ íèé ïî øóê ïî òåíö³éíèõ ñàéò³â 

ôîñ ôî ðè ëþ âàí íÿ ìå ëó çèíó – ³íòåã ðèí-b1-çâ’ÿ çó âàëü íî ãî á³ëêà

Ðå çþ ìå

Ôîñ ôî ðè ëþ âàí íÿ á³ëê³â º âàæ ëè âèì  ìå õàí³çìîì ïî ñòòðàí -
ñëÿö³éíî¿ ìî äèô³êàö³¿, ùî ñóòòºâî âïëè âàº íà êë³òèíí³ ïðî öå -
ñè, òàê³ ÿê ìå òà áîë³çì, äè ôå ðåíö³àö³ÿ, ìåì áðàí íèé
òðàíñ ïîðò òà ñèã íàëüí³ øëÿ õè êë³òèíè. Ìå ëó çèí íà ëå æèòü äî
á³ëê³â, ÿê³ ãîñ òðî ðå à ãó þòü íà ïî ðî ãîâ³ ð³âí³ ìå õàí³÷íî ãî ñòðå -
ñó òà àê òè âó þòü ñèã íàëüí³ øëÿ õè êàðä³îì³îöèò³â. Íàø³
äîñë³äæåí íÿ  ïðè ñâÿ ÷åí³ ïî øó êó ïî òåíö³éíèõ ñàéò³â ôîñ ôî ðè -
ëþ âàí íÿ ìå ëó çè íó ç âè êî ðèñ òàí íÿì á³î³íôîð ìàö³éíî ãî àíàë³çó
ïîñë³äîâ íîñò³ á³ëêà. Âíàñë³äîê îá’ºäíà íî ãî á³î³íôîð ìà òè÷ íî -
ãî ï³äõî äó ïå ðå äáà ÷åí íÿ ñàéò³â ôîñ ôî ðè ëþ âàí íÿ, åâî ëþö³éíèõ
³ ñòðóê òóð íèõ äîñë³äæåíü èäåí òèô³êî âà íî, ùî Ser326, Ser329, ³
Ser334 ìå ëó çè íà º ïî òåíö³éíè ìè ä³ëÿí êà ìè äëÿ ôîñ ôî ðè ëþ âàí íÿ 
ïðî òå¿íê³íà çîþ ÑÊ2.

Êëþ ÷îâ³ ñëî âà: ìå ëó çèí, Ñ- äî ìåí, ñèã íàëüí³ øëÿ õè êë³òèí,
ïå ðå äáà ÷åí íÿ ñàéò³â ôîñ ôî ðè ëþ âàí íÿ, âòî ðèí íà ñòðóê òó ðà
á³ëê³â, 3D-ñòðóê òó ðà.
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