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В условиях стресса бактериальные клетки способны задействовать особый механизм
стабилизации нуклеоида - биокристаллизацию. Основной белок, участвующий в этом
процессе - белок DPS (DNA-Binding Protein from Starved Cells, ДНК-стабилизирующий
белок [впервые выделенный] из голодающих клеток). Этот белок представляет собой го-
мододекамер, субъединицы которого расположены таким образом, что образуют шар с
полостью внутри. Полость служит для деактивации ионов Fe2+, в то время как внешняя
часть белка связывает молекулы ДНК. Сокристаллизация DPS и ДНК приводит к обра-
зованию чрезвычайно устойчивых кристаллов, сохраняющих ДНК нуклеоида при раз-
ных видах стресса. В работе исследуются гистоноподобные свойства белка DPS, а также
его комплексов и кристаллов с точки зрения возможности образования и стабилизации
сложных пространственных структур ДНК, при её связывании белком. Динамика систем
изучена классическим методом молекулярной динамики с помощью программного ком-
плексаGromacs в полноатомном и крупнозернистом приближениях. Найдены структурно-
динамические особенности комплексов ДНК-DPS. Предложены модели расположения
ДНК относительно молекул DPS в нанокристаллах.
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