Сравнительный анализ структуры гибких потекс-вирусов в растворе методом МУРР.
Матвеев В.В.,1 Петухов М.В.,2 Штыкова Э.В.,2 Ксенофонтов А.Л.3
Студент, 2 курс магистратуры

1 Московский государственный университет имени М.В. Ломоносова, физический факультет, Москва, Россия

2 Институт кристаллографии им. А.В. Шубникова, Москва, Россия

3 НИИ физико-химической биологии имени А.Н. Белозерского, Московский государственный университет имени М.В. Ломоносова, Москва, Россия

E-mail: matveev.vv16@physics.msu.ru
Изучение структуры вирусных белков оболочки, а также возможностей их модификации и структурной перестройки актуально для биотехнологии. Значимым является направление, использующее потекс-вирусы для разработки методов противовирусной защиты (Culver, 1996), а также диагностики вирусных заболеваний (Boonham et al., 2003) растений. Потекс-вирусы используются как модельный объект в фундаментальных исследованиях путей сайленсинга РНК, которые встречаются как у растений, так и у животных.
Большое значение для проникновения вируса в клетки имеет гибкость вириона, которая определяется N-концевым доменом. Неупорядоченные участки N-концевых доменов находятся на поверхности вирионов и взаимодействуют с соседними субъединицами. Для некоторых представителей потекс-вирусов удаление нескольких N-концевых остатков препятствовало сборке вирусоподобных частиц. 
В ходе исследования была поставлена задача обработать и интерпретировать данные малоуглового рентгеновского рассеяния (МУРР), полученных от вируса мозаики альтернатеры (VMA) и X-вируса картофеля (PVX). Помимо этого, было необходимо определить структуры вирусов и конформацию N-концевых доменов для PVX в растворе. 
По данным МУРР было произведено структурное моделирование двух спиральных растительных вирусов. Для VMA имелась атомная модель элемента спирали из электронной микроскопии, восстановленная полная структура вируса VMA в растворе подтверждается данными МУРР. 
В случае PVX, в модели электронной микроскопии отсутствовал
N-терминальный домен мономера, в связи с чем исходная модель
плохо согласовалась с экспериментальной кривой МУРР.
Было проведено моделирование структуры спирали с одновременным добавлением
недостающего фрагмента для каждого мономера, что позволило
добиться хорошего приближения экспериментальных данных.
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