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NAD+-зависимая формиатдегидрогеназа (КФ 1.2.1.2, ФДГ) широко распространена в различных организмах: бактериях, дрожжах, растениях и грибах и является ферментом стресса.
В нашей лаборатории проводятся систематические исследования формиатдегидрогеназ из различных источников. Предметом данного исследования является ФДГ из патогенных бактерий Staphylococcus aureus (SauФДГ). Преимуществами ФДГ из S. aureus являются высокая температурная стабильность и самая высокая активность среди всех описанных формиатдегидрогеназ. К недостаткам фермента можно отнести высокие значения констант Михаэлиса как по формиату, так и по NAD+. Вследствие этого каталитическая эффективность SauФДГ сопоставима со значениями, полученными для ФДГ из других источников.
Известно, что структура N-концевой последовательности фермента может оказывать существенное влияние на свойства формиатдегидрогеназы. Так, для ФДГ из растений и дрожжей, как было ранее показано в нашей лаборатории, последовательность на N-конце влияет на уровень экспрессии фермента, а также на его каталитические свойства и температурную стабильность. 
Анализ генома S.aureus свидетельствует о возможности двух вариантов аннотации гена ФДГ. Ранее в нашей лаборатории были получены плазмиды, содержащие оба варианта гена. Обе формы были получены в виде активного фермента, и были изучены их кинетические свойства. При кристаллизации фермента были получены структуры апо- и холо SauFDH, в которых был виден только укороченный вариант. Результаты MALDI-TOF анализа препаратов SauFDH, полученных при экспрессии с плазмидой с полноразмерным геном,  показали, что и в этом случае фермент синтезируется только в виде «короткой» формы. Нами были созданы генно-инженерные конструкции, содержащие мутантные гены «длинного» варианта SauFDH, кодирующие точечную и двойную аминокислотную замены, которые должны предотвратить экспрессию фермента со стартового Met кодона «короткой» формы. В рамках данной работы определен уровень экспрессии указанных мутантных форм и изучены их каталитические свойства.
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