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БЕЛОК-НК, НК-НК ВЗАИМОДЕЙСТВИЯ И ТРАНСЛЯЦИЯ

Для поиска свойств мРНК, влияющих на эффективность 
трансляции, мы создали несколько библиотек репортер-
ных конструкций, по разнообразию нуклеотидных после-
довательностей значительно превышающих разнообразие 
природных мРНК. Использование флюоресцентных белков 
в качестве репортеров позволило нам с помощью клеточ-
ного сортера разделить клетки, трансформированные би-
блиотекой репортерных конструкций по фракциям, раз-
личающимся эффективностью трансляции. Последующее 
секвенирование собранных фракций выявило последова-
тельности мРНК, обеспечивающие различные уровни экс-
прессии. Анализ полученных данных позволил выявить 
особенности хорошо транслируемых мРНК.
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Понимание факторов, виляющих на эффективность экс-
прессии генов, в частности, на эффективность трансляции 
мРНК, важно как для фундаментальной науки, так и для 
биотехнологии. С развитием методов протеомики и рибо-
сомного профайлинга стало возможным определять эф-
фективность экспрессии всего разнообразия генов данно-
го организма. Природные мРНК оптимизировались в ходе 
эволюции с тем, чтобы экспрессия происходила максималь-
но эффективно и экономно, какой бы уровень экспрессии 
гена не требовался организму. Таким образом, из выборки 
для сравнительного анализа оказываются исключенными 
мРНК, трансляция которых малоэффективна. Также, при 
отборе мРНК в ходе эволюции мог иметь значение «объем» 
локального максимума эффективности трансляции, т.е. из 
анализа могут выпасть потенциально эффективные мРНК, 
последовательность которых попадает в область уникально-
го максимума эффективности. Наконец, количество генов, в 
особенности генов бактерии, достаточно ограничено.

фективности трансляции мРНК больших наборов генов, 
чьи продукты участвуют в совершенно разных процессах. 
Так, в наборе, специфичном для белка eL29, выявлены 
гены, кодирующие белки, связанные с метаболизмом раз-
личных видов РНК и регуляцией клеточного роста, а для 
белка eL38 – с клеточной подвижностью и гомеостазом. 
Таким образом, нами установлено, что через снижение 
уровня рибосомных белков eL29 и eL38 клетки способны 
осуществлять регуляцию трансляции мРНК целых групп 
генов, чьи продукты оказываются необходимыми на опре-
делённых этапах их жизнедеятельности.
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Метод рибосомного профайлинга (Ribo-seq) является мощ-
ным инструментом для изучения экспрессии генов на уров-
не трансляции, позволяющим определять моментальный 
уровень всех транслируемых мРНК в клетке [1]. Этот ме-
тод основан на высокопроизводительном секвенировании 
библиотек ДНК, получаемых на основе фрагментов мРНК, 
защищаемых рибосомами от нуклеазного гидролиза, и по-
следующем анализе дифференциальной экспрессии генов 
на уровне трансляции. 

Рибосомные белки eL29 и eL38 не являются обязатель-
ными компонентами рибосомы человека, но их отсутствие 
в 60S субчастице может приводить к изменению эффек-
тивности трансляции отдельных мРНК [2]. Мы понизили 
уровни данных белков в клетках HEK293 в 2-3 раза с по-
мощью РНК интерференции и показали, что такое сниже-
ние практически не сказывается ни на составе клеточного 
транскриптома, ни на общей трансляционной активности 
клеток. Вместе с тем с помощью Ribo-seq мы обнаружили, 
что при снижении уровней рибосомных белков eL29 и eL38 
в этих клетках происходит значительное уменьшение эф-


