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Знание пространственной структуры натрий зависимого фосфатного транспортера 2b
(NaPi2b) важно для изучения его транспортной функции переноса фосфатов в нормаль-
ных тканях и в качестве мишени для терапевтических антител при злокачественной транс-
формации клеток. Известно, что NaPi2b является мишенью для антител MX35 и их гума-
низированной версии Rebmab 200[4] при раке яичника. Целью нашей работы был анализ
поведения белка NaPi2b в мембране.

Предсказанная ранее нами ab initio модель была помещена в стандартную мембра-
ну POPC размером 120А*120А. Симуляцию молекулярной динамики проводили в про-
грамме NAMD[5] с использованием силового поля CHARMM36[2], системы готовили при
помощи программы VMD[3]. Для анализа траекторий молекуляной динамики был разра-
ботан программный конвейер, который позволил оценить на протяжении всех траектории
изменение поверхности, доступной для растворителя, эволюцию полной энергии белка,
изменение вторичной структуры и количества аминокислот в запрещенных зонах. Для
динамического анализа сетей взаимодействий аминокислот между собой в течение всей
симуляции в программный конвейер использовали программу Ring 2[1].

Анализ параметров траектории 105 ns-симуляции молекулярной динамики показал,
что структура NaPi2b достаточно стабильна и пригодна для проведения дальнейших ис-
следований. Cети взаимодействий аминокислот позволили выявить ключевые взаимодей-
ствия внутри доменов и между ними. Оказалось, что аминокислоты соседних доменов
взаимодействуют с активными центрами транспортера, а мутации в них могут влиять на
транспортную активность NaPi2b.

Работа выполнена при финансовой поддержке программы повышения конкурентоспо-
собности КФУ.
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