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Подавляющее  число  молекул  АТФ  (≈ 80 %)  –  основной  энергетической 
«валюты»  живой  клетки  –   производится  мембранными  АТФ-синтазами, 
являющимися  самыми  маленькими  в  природе  молекулярными  моторами  с 
характерным размером  ≈ 10 нм.   АТФ-синтаза  – обратимая молекулярная  машина, 
способная  катализировать  как  синтез,  так  и  гидролиз  АТФ.  Встроенная  в 
энергопреобразующую  мембрану  АТФ-синтаза,  состоящая  из  неподвижного 
(«статор»)  и  подвижного  («ротор»)  фрагментов,  работает  как  вращающийся 
«электромотор». В режиме синтеза АТФ из АДФ и ортофосфата (Рi) направленное 
вращение  ротора   протонной  АТФ-синтазы   обеспечивается  за  счет  энергии 
трансмембранной разности электрохимических потенциалов ионов водорода ( +∆

H
μ ). 

В режиме гидролиза АТФ ротор АТФ-синтазы вращается в обратном направлении, 
обеспечивая генерацию +∆

H
μ .

В  докладе  дается  краткий  обзор  известных  в  литературе  математических 
моделей, описывающих работу АТР-синтазы [1-3], а также излагаются результаты 
моделирования  динамики  1F АТФ в  режимах  синтеза  и  гидролиза  АТФ в  рамках 
разработанной нами флюктационно-динамическая модели [4].  Модель представляет 
собой  систему  7   уравнений:  динамического  уравнения,  описывающего  вращение 
подвижной  субъединицы  γ,  и  6  кинетических  уравнений,  описывающих 
кооперативные  изменения  состояний  трех  каталитических  центров,  связывающих 
АТФ,  АДФ  и  Рi.  Описывается  взаимодействие  между  субъединицами  α и  β, 
оценивается  время  проникновения  молекул  АТФ  в  активный  центр.  Результаты 
моделирования  хорошо  согласуются  с  литературными  данными  по  кинематике 
вращения ротора протонной АТФ-синтазы.
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