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Шаперонины - это семейство молекулярных шаперонов Hsp60 (белков теплового шо-
ка 60), представляющих собой высоко консервативные макромолекулярные комплексы с
характерной бочкообразной структурой. Их функцией является изоляция от внутрикле-
точной среды и обеспечение правильного фолдинга белков с использованием энергии гид-
ролиза АТФ. Классически выделяют два семейства: шаперонины группы I и шаперонины
группы II [1]. Ранее было предсказано наличие GroEL-подобных белков у бактериофагов,
заражающих бактерий, и получена трехмерная реконструкция первого вирусного шаперо-
нина [2]. Было показано, что вирусный шаперонин имеет сходство с бактериальным GroEL,
однако имеет ряд существенных отличий. Данные, полученные в ходе предыдущего ис-
следования, позволили предположить, что вирусные шаперонины возможно выделить в
отдельную группу, но они все еще остаются недостаточно исследованными [3].

Целью настоящей работы является получение структуры рекомбинантного шаперони-
на бактериального фага AR9 Bacillus Subtilis при помощи криоэлектронной микроскопии.

На начальном этапе исследования шаперонина был выделен и очищен белок gp228, по-
лучены электронные микрографии с использованием криоэлектронного микроскопа ThemisZ
(Thermo Fisher Scientific). При помощи программы Relion 3.0b [5], осуществляющей обра-
ботку изображений методом анализа отдельных частиц, было отобрано ∼3800 отдельных
изображений частиц шаперонина в различных положениях и получена начальная трех-
мерная структура с С7 симметрией и разрешением в 13,7Å (рис. 1.а). Далее с другого
образца этого же белка было получено 3182 стека микрографий на криоэлектронном мик-
роскопе Titan Krios (Thermo Fisher Scientific). Обработка данных производилась при по-
мощи программы CryoSparc [4]. Была получена структура со средним разрешением в 3,7Å
(рис. 1.b) из ∼331000 отобранных частиц. Симметрия полученной структуры - C1, так как
апикальные домены оказались достаточно подвижными.
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Иллюстрации

Рис. 1. a. Трехмерная реконструкция структуры шаперонина бактериофага AR9 Bacillus Subtilis
по данным криоэлектронной микроскопии, полученным на микроскопе Themis Z (∼3800 отдель-
ных частиц). Разрешение 13,7Å. С7-симметрия. b. Трехмерная реконструкция структуры шаперо-
нина бактериофага AR9 Bacillus Subtilis по данным криоэлектронной микроскопии, полученным
на микроскопе Titan Crios (∼331000 отдельных частиц). Разрешение 3,7Å. С1-симметрия.
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