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РЕЦЕНЗІЇ 

Геном эукариотов: 
на пути прочтения от альфы до омеги 

Рецензия на книгу Т. Ю. Колотовой, Б. Т. Стегния, И. Ю. Кучмы 
Н. В, Дубининой, А. Н. Головко, Ю. Б. Чайковского и Ю. Л- Волянского 
«Механизмы и контроль перестроек генома эукариот» 
(Харьков: «Коллегиум», 2004.—263 с.) 

В 1984 году особенное внимание отечественных 
генетиков привлекли две публикации. Одна из них 
специально написана для журнала «Science« Барба­
рой МакКлинток на основе ее Нобелевской речи, 
посвященной открытию мобильных элементов ге­
нома [1 ]. Во второй — всеобъемлющей монографии 
московского профессора Р. В. Хесина суммированы 
многочисленные накопленные к тому времени ре­
зультаты изучения мобильных элементов, объеди­
ненные понятием «Непостоянство генома» [2]. Эти 
публикации — яркая веха на пути развития гене­
тики, сменившая парадигму исследований от пони­
мания генома как некой статичной структуры, 
состоящей из совокупности отдельных генов, изу­
чаемых первоначально по отдельности (стартовая 
концепция: один ген—один фермент), до восприя­
тия пластичности в организации генома, меняюще­
гося по каким-то законам в зависимости от потреб­
ностей клетки и условий ее функционирования. 
Оказалось, что динамические свойства генома оп­
ределяют важные биологические функции. Они 
охватывают и необходимость поддержания гомео-
стаза клетки за счет возможности развития различ­
ных приспособительных реакций, и возникновение 
генетических заболеваний, включая сбои в контро­
ле над поведением генома, например, при раке, и 
процессы видообразования и эволюции видов. 

Спл;стя 20 лет в пазгап постгеномной эпы 
оперирующей а-буквой генома, или знанием пол­
ного генетического текста многих организмов, в 
Харькове выходит в свет рецензируемая книга. 
Это — коллективный труд специалистов, своевре-
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менно поставивших цель обобщить и проанализи­
ровать результаты, накопленные на пути изучения 
букв алфавита, с помощью которого написан геном 
как Книга Жизни. 

В качестве уже последующей /3-буквы геномно­
го алфавита читатель и может воспринимать про­
анализированную авторами способность генома к 
перестройкам своей, казалось бы, первозданно ка­
нонической структуры. Как, когда и почему эти 
перестройки происходят и каковы их биологиче­
ские последствия, а также существует ли некий 
перестроечный код и каковы его элементы? Изуче­
ние возможности ответить на эти вопросы и соста­
вило цель представляемой книги. 

Поскольку изменение локализации мобильных 
элементов в геноме, как выяснилось, вело к расши­
рению разнообразия фенотипов при неизменном 
генном составе, стало ясно, что увеличение коди­
рующей емкости геномов возможно не только на 
основе увеличения размеров кодирующих последо­
вательностей, но и за счет пространственной ком­
бинаторики элементов генома. Под пристальное 
внимание попадают помимо мобильных элементов 
различные цис- и транс-факторы сайт-специфиче­
ских процессов геномного уровня, механизмов ак­
тивации этих факторов, способов их комплексооб-
разования, способов рекрутирования соответствую-
TTTTJTV A-\OWC\rir\T» т/- ил(ьґ*гтіп-ь/г гтгчтго TTT_TTT_TV т-го»-кс»ріт\»-\/-чрт^ т» 
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геноме, способов сайленсинга или того, как сделать 
эти факторы молчащими. Отсюда ясно, что способ­
ность генома к перестройкам должна быть запро­
граммированной. То, что это действительно так, 
раскрывает первая глава книги, призванная пока­
зать, что иммунный ответ клетки на каждый из 
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бесконечного числа антигенов — это результат ак­
тивации лишь определенных цис-транс-элшентов 
в свое время и в своем месте. Гипермутационный 
процесс, сопровождающий локальные перестройки 
на основе этих элементов, усиливает разнообразие 
продуктов на выходе перестроек, определяя тем 
самым возможность отбора наиболее подходящей 
макромолекулы для данного иммунного ответа. 

Другим примером обеспечения большого раз­
нообразия фенотипов и возможности выбора наибо­
лее приспособленного из них к данным условиям 
является мейотическая рекомбинация. Ей посвяще­
на вторая глава книги. Использование такого объ­
екта, как дрожжи, позволило выявить, что мейоти­
ческая рекомбинация является, по сути, реакцией 
генома на стресс, преодоление которого связывает­
ся с возможностью возникновения таких геномных 
реорганизаций, которые определяют наиболее оп­
тимальный для данных условий фенотип. Описаны 
закономерности и суммированы данные изучения 
этого процесса у самых различных организмов. 

Однако запрограммированные геномные пере­
стройки — это формат работы генома не только на 
разнообразие, но и на контроль эффективности 
использования соответствующего генетического ма­
териала. Среди 10 миллионов видов нашей экоси­
стемы есть простейшие организмы, сплошь покры­
тые волосяными образованиями. Они так и называ­
ются — реснитчатые. Интересно устроен их геном, 
представленный макро- и микроядрами. Связано 
это с тем, что для продления рода они используют 
два пути: бесполое и половое размножения. Ясно, 
что при бесполом размножении макроядру, как бы 
выполняющему роль соматического ядра, не нужны 
детерминанты пола, и геном реорганизуется так, 
что все, что не нужно для жизнедеятельности 
данного организма, из генома выбрасывается. Это 
происходит по строгим правилам. В книге показа­
но, что данная модель предоставляет уникальные 
возможности изучения закономерностей и меха­
низмов, осуществляющих процесс, с помощью ко­
торого происходит диминуция хроматина. 

Как же геном узнает, когда ему надо перестра­
иваться? В своей Нобелевской речи Б. МакКлинток 
отметила: «мы ничего не знаем, однако, о том, как 
клетка чувствует опасность и способствует форми­
рованию нужного ответа». 

По прошествии 20 лет авторы рецензируемой 
книги суммировали данные, показывающие, что 
именно эпигенетические модификации делают ге­

ном чувствительным органом поломок, возникаю­
щих в клетке. Эту сформировавшуюся в последнее 
время обширную область эпигенетических исследо­
ваний, подробно описанную в книге, можно рас­
сматривать как следующую, согласно принятому 
клише, у-букву геномного алфавита. В книге наря­
ду с описанием биологической роли охарактеризо­
вана природа этих модификаций как на уровне 
ДНК, так и на уровне гистонов (гистоновый код), 
механизмы их возникновения и стирания, а также 
приведены факты эпигенетического наследования. 

Итак, запрограммированные перестройки гено­
ма — доказанный факт. Может ли геном вовле­
каться в ^запрограммированные процессы пере­
строек? Как показано в книге — может. Во-первых, 
запрограммированные события с какой-то долей 
вероятности могут пойти не по первоначально ут­
вержденному сценарию и привести к неожиданно­
му результату. Во-вторых, оказалось, что геном 
устроен так, что при отклонениях, вызванных ка­
кими-то непредвиденными стрессовыми условиями, 
он реализует механизмы своей пластичности, по­
зволяющие клетке эффективно уклоняться от уда­
ра. В специальной главе книги показано, что меха­
низмы этой пластичности основаны на тех же 
принципах, что и запрограммированные перестрой­
ки. (Удивительно, но такое поведение генома напо­
минает поведение всего организма, развивающего 
общий адаптационный синдром Селье на основе 
перестройки работы элементов различных систем 
организма.) Материал, рассмотренный в книге, 
поднимает также вопрос о возможности перестроек 
генома в случае такого процесса, как регенерация 
печени млекопитающих. 

В целом книга охватывает большой экспери­
ментальный материал, выполненный с привлечени­
ем различных объектов: дрожжи, дрозофила, расте­
ния, реснитчатые, млекопитающие. При компакт­
ном изложении подразумевается, что читатель 
(пусть даже и студент) знаком с основными навы­
ками работы с подобными объектами. В противном 
же случае отсутствие в книге ряда детализаций 
(например, почему и как антитела делятся на 
классы) затрудняет, на наш взгляд, ее восприятие. 
Такой же эффект вызывает отсутствие в книге 
списка и расшифровки используемых сокращений 
как фактически второго языка книги. Более того, 
имеются технические погрешности: в пределах 
страницы (22, 23) — ремодилирование и ремодели-
рование хроматина; in vitro, in vivo — по-латыни, 
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ин цис, ин транс — по-русски; вначале использу­
ется термин (например, хоминг), ниже в тексте 
дается его объяснение; вольная передача произно­
шения — белки группы Polycomb — это поликаум, 
а не поликомб, как в тексте (также хоуминг, 
фэйзинг сайленсинг и т. п.). Иллюстрации книги 
совершенны, но подписи к ним, к сожалению, — не 
всегда (не догадаться, что такое Р-нуклеотиды, 
рис. VIII). Кроме того, индексация материала тако­
го серьезного труда значительно повысила бы КПД 
его усвоения. Однако все это не отражается на 
качестве книги. 

Рецензируемая работа представляет большой 
интерес не только в связи с анализом материала, 
раскрывающего принципы генетической пластич­
ности, но и возможностью постановки новых воп­
росов, вероятно, важных при изучении новой бук­
вы геномного алфавита. Это, по нашему мнению, 
касается изучения процесса мутагенеза, сопровож­
дающего геномные перестройки. Описанные свой­
ства «мутагеназ», транслизионных и терминальных 
полимераз, очевидно, не исчерпывают потенции 
клетки. Возникает вопрос о способности оснований 
ДНК к таутомерным переходам как источнике 
точечных мутаций. В условиях локальности синте­
за, отсутствия масштабности редактирования и 
стрессового статуса клетки такой источник мута­
ций может стать биологически заметным. 

Более того, не исключено, что подключение 
данных перестроечных процессов у прокариотов 
может стать импульсом по-новому взглянуть на 
проблему и подойти к изучению следующей буквы 
геномного алфавита у эукариотов. У прокариотов 
распространено явление белкового сплайсинга. С 
одной стороны, интеины как факторы, обладающие 
свойством хоуминга в геноме, возможно, являются 
элементом перестроечного кода генома. С другой 
стороны, если интеины окажутся теми белками, 
которые защищают мишени от связывания с анти­
биотиками [3], то может открыться еще один путь 
для изучения связи между сенсорным аппаратом 
клетки и индукцией геномных перестроек, вероят­
но, в своем специфическом для эукариотов виде. 

Несомненно, что публикация данной книги 
относится к классу заметных событий в отечествен­
ной генетике и является важной для многих специ­
алистов и студентов. 
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Представлены результаты неэмпирического квантово-химического исследования энергетических и 
структурных свойств всех возможных форм алкалоида берберина (катиона и трех таутомеров), 
обладающих большим разнообразием биологической и фармакологической активности. Катион 
берберина изучен методом DFT с обменно-корреляционными (комбинированными) (PW9J, BLYP 
PBEPW91) и гибридными (B3LYP, B3PW91) функционалами, а также более современным мето­
дом МР2, учитывающим коррекцию электронов. Молекулярные орбитали представлены атомны­
ми базисными системами 6-31G(d, p) и 6-31IG(d, p). Аммониевая, карбинольная (псевдооснова­
ние) и аминоальдегидная формы рассчитаны методом DFT на уровне теории B3LYP/6-3JG(d, p). 
Обнаружено, что полная оптимизация геометрии независимо от уровня используемой теории 
приводит к неплоской пропеллер-закрученной и изогнутой пространственной структуре всех 
форм берберина. Вычисленные значения длин и углов связей находятся в хорошем согласии с 
экспериментальными рентгеноструктурными данными. Выяснено, что в газовой фазе карбиноль­
ная форма является наиболее предпочтительным таутомером, тогда как аминоальдегидная — 
менее стабильна (на 12,65 ккал/моль). Самым нестабильным таутомером оказалась аммониевая 
форма — она на 10,65 ккал/моль менее выгодна, чем аминоальдегидный таутомер. 

Ключевые слова: берберин, таутомерия, квантово-химические расчеты методами DFT и МР2, 
пространственная структура. 

Введение. Алкалоид берберин (катион и три тауто-
мера) обладает большим разнообразием биологиче­
ской и фармакологической активности. Природный 
аналог берберина содержится, в основном, в расте­
ниях, ИЗ КОТОрЫХ ЄГО ВЫДелЯЮТ Б БЙДЄ СОЛЄЙ 
гидрохлорида или сульфата. Берберин — изохино-
линовый алкалоид, существующий в водном рас­
творе в виде четвертичного аммониевого катиона 
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или четвертичного аммониевого основания (соглас­
но номенклатуре IUPAC, 9,10-диметокси-5,6-ди-
гидро [1,3 ]диоксоло [4,5-g ]изохино [3,2-а ]изохино-
лин-7-илий). Он представляет собой тетразамещен-
ный алкалоид с метйлендноксогруииами в положе­
ниях С2 и СЗ и двумя метоксигруппами в положе­
ниях С9 и С10 (рис. 1). 

Структурная формула алкалоида берберина, 
представленная в большинстве статей и моногра­
фий, соответствует в действительности катиону 
[C20H18NO4]+. 
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Рис. 1. Структурная формула катиона берберина с нумерацией 
тяжелых атомов и обозначением конденсированных колец 

Берберин проявляет биологическую активность 
по отношению к большому количеству разнообраз­
ных микроорганизмов, включая бактерии, грибки, 
простейшие и хламидии [1, 2]. Противоопухолевая 
активность берберина, как считают, определяется 
его способностью интеркалировать в ДНК, избира­
тельно связываясь с АТ-богатыми ее областями. 
Как и для других интеркалирующих агентов, такое 
комплексообразование обусловлено его плоской со­
пряженной структурой — свойством, облегчающим 
интеркаляцию и последующий стекинг с соседними 
парами оснований. Связывание берберина раскру­
чивает двойную спираль ДНК на 11° [3], что 
согласуется с интеркаляционным способом взаимо­
действия. Кроме того, результаты компьютерного 
моделирования комплексов протоберберин—ДНК 
свидетельствуют о том, что в спираль ДНК интер-
калируют только кольца С и D, в то время как 
кольца А и В находятся за пределами внутренней 
части спирали, в малом желобке [3 ]. 

Одной из наиболее важных молекулярных ми­
шеней для противоопухолевых препаратов являет­
ся ДНК-топоизомераза, образующая ковалентную 
связь с обоими тяжами спиральной ДНК, разрывая 
и высвобождая ее сахаро-фосфатные связи. Бербе­
рин принадлежит к структурному классу органиче­
ских катионов, способных ингибировать ДНК-топо-
изомеразу, индуцируя диссоциацию комплекса это­
го фермента с ДНК (так называемое отравление 
топоизомеразы). Отравляющий еффект топоизоме-
разы протобербериновыми алкалоидами связывают 
с противоопухолевой активностью [3 ]. 

Берберин-содержащие продукты являются эф­

фективными противоинфекционными агентами 
широкого спектра действия, для которых мишенью 
служит малый желобок ДНК. Они составляют пер­
спективную группу соединений для так называе­
мой низкомолекулярной антигенной терапии 
(SMAT), которая находит все более широкое при­
менение и, в частности, интенсивно поддерживает­
ся Агентством обороны США по передовым иссле­
довательским проектам. 

В присутствии гидроксильных ионов четвер­
тичные протобербериновые катионы могут сущест­
вовать в трех таутомерных формах [4]: аммоние­
вой, карбинольной и открытой аминоальдегидной. 
В щелочном растворе катион берберина превраща­
ется в карбинольную форму — свободное основа­
ние, называемое псевдооснованием. Иначе говоря, 
в присутствии аниона ОН" четвертичные протобер­
бериновые катионы алкалоидов превращаются в 
8-гидроксипроизводные. Свободные основания яв­
ляются нестабильными 8-гидроксиаддуктами, их 
изучают с помощью 1Н- и 13С-ЯМР-спектроскопии 
[7 ]. Структура свободных оснований подтверждена 
также масс-спектрометрией. В работе [5] предпо­
лагается, что 8-гидроксиаддукт и гидроксид четвер­
тичного алкалоида берберина сосуществуют в рас­
творе. 

Стандартные физико-химические методы не 
позволяют зафиксировать наличие аминоальдегид­
ной формы [6 ]. Поэтому большинство исследовате­
лей полагают, что альдегидная форма в щелочной 
среде отсутствует. В то же время многие химиче­
ские реакции указывают на ее наличие в щелочной 
среде: очевидно, что альдегидная форма существует 
в этих условиях в незначительных концентрациях. 

Для изучения берберина использованы разные 
экспериментальные подходы [1 ]. Наибольший про­
гресс достигнут в исследовании свойств катиона 
берберина, при этом его физико-химические свой­
ства, в частности, электронная структура остались 
неизученными, что может быть важным для про­
цессов его комплесообразоваия с различными био­
молекулами. Совсем недавно появилось первое 
квантово-химическое исследование катиона бербе­
рина [7]. В нем представлены значения длин и 
углов связей, полученные на уровне теорий HF/6-
31G**, HF/6-311G** и B3LYP/6-311G**. 

В то же время структурная информация для 
таутомерных форм берберина в настоящее время 
отсутствует. Наконец, до настоящего времени так 
и не выяснено, в какой степени трансформируется 
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структура берберина при переходе в конденсируе­
мую фазу. Таким образом, теоретические исследо­
вания в газовой фазе необходимы не только для 
получения энергетических и структурных характе­
ристик таутомерных форм берберина, но и количе­
ственного определения его комплексообразующей 
способности. 

Нами впервые выполнено экстенсивное кван-
тово-химическое изучение энергетических и струк­
турных свойств катиона берберина для выяснения 
возможных молекулярных механизмов его биоло­
гического действия, некоторых физико-химических 
свойств, а также зависимости полученных резуль­
татов от использованного метода и базиса. 

Материалы и методы. В этой работе применен 
метод дискретного преобразования Фурье (DFT) с 
обменно-корреляционными (комбинированными) 
(PW91, BLYP PBEPW91) и гибридными (B3LYP и 
B3PW91) функционалами. Кроме того, расчет про­
странственной структуры катиона берберина вы­
полнен более совершенным методом МР2, учитыва­
ющим коррекцию электронов, в приближении за­
мороженного остова. Геометрию оптимизировали с 
использованием стандартных базисных наборов 6-
31G(d, p) и 6-31 lG(d, p). Гидроксид берберина 
может существовать в растворе как равновесная 
смесь трех таутомерных форм — аммониевой, кар-
бинольной и аминоальдегидной, они изучены мето­
дом DFT с функционалом B3LYP/6-31G(d, p). 

Расчеты методом DFT проведены с применени­
ем функционала PW91/6-311G(d, р) и пакета СА-
Che 5.04. Для расчетов с функционалами BLYP/ 
6-31 lG(d, p), B3LYP/6-311G(d, p), PBEPW91/6-
311G(d, p) и B3PW91/6-311G(d, p) использован 
пакет PC GAMESS (версия 7.0 квантово-химиче-
ского пакета GAMESS (US)) [8, 9]. 

Ниже представлены основные результаты на­
ших расчетов методами MP2/6-31G(d, p) и 
DFT/B3PW91/6-311G(d, p), оказавшиеся наиболее 
согласующимися между собой и близкими с экспе­
риментальными данными. 

Результаты и обсуждение. В таблице суммиро­
ваны значения длин связей, угла propeller twist 
(РТ) и дипольного момента (Д) для катиона бербе­
рина, вычисленные методами MP2/6-31G(d, p) и 
DFT/B3PW91/6-311G(d, p). 

Там же приведены их экспериментальные зна­
чения для дигвдрата бромида [10], азида и тиоци-
аната берберина [11], полученные рентгенострук-
турным методом. 
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Следует отметить, что экспериментальные 
данные для некоторых связей в указанных произ­
водных берберина [10—12] отличаются в диапазо­
не от 0,001 до 0,029 А. 

Сравнение теоретических и эксперименталь­
ных значений длин и углов связей (последние в 
таблице не приведены из-за их отсутствия в [10-
12]) показывает хорошее согласие между ними. Из 
работ [10, 11 ] следует, что самая короткая длина в 
солях берберина наблюдается для иминной связи 
N7-C8 в кольце С, а наиболее длинными являются 
связи С4-С5 (sp2-sp3) и С5-С6 (sp3-sp3). Аналогич­
ный вывод позволяют сделать наши теоретические 
данные (таблица). Согласно экспериментальным 
данным, конформации катионов всех солей бербе­
рина очень подобны между собой. Прежде всего, 
четвертичные катионы берберина состоят из пло­
ских шестичленных колец. Отклонение от планар-
ности наблюдается только в частично насыщенном 
кольце В. Оно принимает конформацию изогнутого 
полукресла, в которой атомы С5 и С6 значительно 
отклонены от плоскости ароматических колец А и 
С. Во всех соединениях диоксолановое кольцо С2-
017-С14-018-СЗ незначительно отличается от пло­
ской структуры. В бербериновом катионе две ме-
токсигруппы ориентированы в противоположные 
стороны относительно друг друга, скорее всего, 
из-за стерической затрудненности. Метоксигруппа 
в положении СЮ (О20-С16) лежит почти в плоско­
сти кольца D, а метоксигруппа в положении С9 — 
почти перпендикулярно к нему. По данным расче­
тов, независимо от теоретического метода четвер­
тичный катион является относительно плоской 
структурой. В целом теоретические результаты, 
полученные методами МР2 и B3PW91 (рис. 2), 
находятся в хорошем согласии с имеющимися экс­
периментальными данными. 

Следует отметить, что в молекуле берберина 
два ароматических фрагмента (кольцо А и конден­
сированные кольца С и D) различимы. Согласно 
экспериментальным данным [10, 11], угол между 
плоскостями этих двух фрагментов лежит в интер­
вале 10°-И6°. В то же время, по результатам, 
полученным методами MP2/6-31G(d, p) и DFTP/ 
B3PW91/6-311G(d, p), величина этого угла состав­
ляет 24° и 21° соответственно. Как видно, теорети­
чески вычисленное значение угла заметно отлича­
ется от экспериментального. Это позволяет сделать 
вывод о том, что при переходе из газовой фазы в 
кристалл молекула берберина уплощается. Во всех 
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Значения длин связей (Л) катиона берберина, вычисленные двумя методами, и их экспериментальные величины [10, 11] для 
производных берберина 

Связь 

Расчет методом 

МР2 DFT/B3PW91 

Эксперимент [10, 11] 

Дигидрат бромида бербе­
рина Азид берберина Тиоцианат берберина 

С1-С2 

С1-С13Ь 
С2-СЗ 

С2-017 
СЗ-С4 
СЗ-018 
С4-С4а 
С4а-С5 
С4а-С13Ь 
С5-С6 

C6-N7 
N7-C8 
N7-C13a 
С8-С8а 
С8а-С9 
С8а-С12а 
С9-С10 
С9-019 
С10-С11 
С10-О20 
С11-С12 
С12-С12а 
С12а-С13 
С13-С13а 
С13а-С13Ь 
С14-017 
С14-018 
С15-019 
С16-020 
РТ, ° 
Дипольний 
момент, Д 

1,379 
1,414 
1,399 
1,366 
1,382 
1,364 
1,403 
1,505 
1,410 
1,516 
1,484 
1,339 
1,388 
1,400 
1,416 
1,436 
1,404 
1,360 
1,419 
1,349. 
1,381 
1,411 
1,404 

1,387 
1,463 
1,440 
1,441 
1,449 
1,438 

24 

3,917 

1,369 
1,416 
1,396 
1,355 
1,376 
1,347 
1,400 
1,505 
1,404 
1,515 

1,479 
1,332 

1,389 
1,393 
1,423 
1,430 

1,397 
1,342 
1,414 
1,346 
1,375 
1,430 

1,406 
1,377 
1,463 
1,430 
1,434 
1,438 
1,425 

21 

3,740 

1,358 
1,409 
1,359 

1,376 
1,373 
1,370 
1,397 
1,506 
1,390 
1,499 
1,485 
1,320 
1,393 
1,395 
1,417 
1,424 
1,375 
1,358 
1,408 
1,349 
1,358 
1,400 
1,398 
1,368 
1,470 
1,409 
1,439 
1,414 
1,435 

— 

— 
— 
— 

1,380 

— 
1,379 

— 
1,504 
1,400 
1,509 
1,492 
1,334 
1,391 
1,398 

— 
1,423 

— 
1,376 

— 
1,358 

— 
— 

1,404 

— 
1,464 
1,433 
1,442 
1,443 
1,431 

10—15 

— 

— 
— 
— 

1,366 

— 
1,366 

— 
1,506 
1,402 

1,500 
1,484 
1,332 

1,390 
1,400 

— 
1,410 

— 
1,364 

— 
1,350 

— 
— 

1,406 

— 
1,469 
1,433 
1,430 
1,427 
1,436 

— 

экспериментально изученных структурах катионы 
упакованы в центросимметричные пары, которые, 
в свою очередь, образуют столбцы, параллельные 
одной кристаллографической оси. Пространство 
между столбцами занято анионами и молекулами 
воды, что свидетельствует о наличии в кристаллах 
водородных связей. 

Таким образом, в кристаллах действуют зна­
чительные силы, оказывающие заметное влияние 
на пространственную структуру берберина и при­

водящие к компактной пространственной укладке 
молекул. 

Из вышеизложенного следует, что пространст­
венная структура катиона берберина, полученная в 
результате его квантово-химического изучения, 
свидетельствует, скорее всего, об интеркаляции в 
спираль ДНК колец С и D. Это находится в 
согласии с результатами компьютерного моделиро­
вания комплексов протоберберин—ДНК (см. «Вве­
дение») . 
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Результаты расчетов трех таутомерных форм, 
выполненных методом DFT/B3LYP/6-31G(d, p), 
показали, что в газовой фазе энергетически наибо­
лее выгодным таутомером является карбинольная 
(неионная, прототропная) форма — так называе­
мое псевдооснование (рис. 3). Из данных рис. 3 
следует, что между группой N-H и карбонильным 
атомом кислорода образуется внутримолекулярная 
водородная связь. Псевдооснование имеет диполь-
ный момент 3,183 Д. 

Рис. 3. Пространственная структура кар-
бинольной формы берберина (псевдоосно­
вания), оптимизированная методом 
B3LYP/6-31G(d, p) (пунктиром обозначе­
на внутримолекулярная водородная связь) 

Следующей по стабильности является амино-
альдегидная форма (рис. 4, а). Этот таутомер на 
12,65 ккал/моль энергетически менее выгодный. 
Его пипольный момент составляет 1 915 ^. Поэто­
му в растворе эта форма будет стабилизироваться в 
меньшей степени, чем карбинольная. 

Наименее выгодным таутомером является ам­
мониевая (ионная, ионотропная) форма (рис. 4, б), 
которая на 10,65 ккал/моль менее стабильна, чем 
аминоальдегидная. 
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а б 
Рис. 4. Пространственные структуры аминоальдегидной (а) и аммониевой (б) форм берберина, полученные методом DFT/B3LYP/6-
31G(d, p) 

Этот факт не вызывает удивления, поскольку 
в газовой фазе крайне невыгодно существование 
цвиттериона гидроксида берберина, имеющего по­
ложительный заряд на одном из своих фрагментов 
(аммониевая форма) и отрицательный — на дру­
гом (гидроксид). 

Действительно, если начальная структура гид­
роксида берберина в газовой фазе может быть 
представлена как [C20HI8NO4]+[OH~], то в резуль­
тате расчета его конечная оптимизированная 
структура имеет вид [C20H17NO4]H2O. Иначе го­
воря, чтобы гидроксид берберина не содержал ло­
кализованных зарядов на своих различных фраг­
ментах, его гидроксильный ион присоединяет про­
тон из аммониевой формы и образует молекулу 
воды, тесно связанную (возможно, за счет водород­
ной связи) с фрагментом [C20H,7NO4]. В то же 
время эта форма обладает большим дипольным 
моментом, составляющим 5,066 Д, что, очевидно, в 
растворе оказывает на нее значительное стабилизи­
рующее действие. 

Хотя структура катиона берберина хорошо из­
вестна из рентгеноструктурных данных [10—12], 
строение свободного основания четвертичного изо-
хинолинового алкалоида до недавнего времени де­
тально не исследовано. Некоторые данные экспери­
ментального изучения свободного берберинового 
основания представлены в работе [13]. 

Вычисленные значения длин и углов связей 
для псевдооснования берберина (8-гидроксидигид-
роберберина) хорошо согласутюся с эксперимен­

тально определенными величинами. Все длины и 
углы связей в 8-гидроксидигидроберберине нахо­
дятся в границах стандартных значений. Согласно 
данным расчетов, длина связи С8-ОН составляет 
1,436 А, в то время как эксперимент дает величи­
ну, равную 1,440 А. 

Теоретическое значение суммы трех валент­
ных углов атома азота составляет 359,99°, тогда 
как экспериментальное — 353,98°. Этот факт ука­
зывает на то, что гибридизация атома азота близка 
к sp2. Частично гидрогенизированный гетероцикл В 
принимает конформацию искривленного полукрес­
ла, тогда как конформация кольца С имеет вид 
мелкого полукресла, при этом атом С8 отклоняется 
от плоскости на 0,373 А. Полуаминоацетальная 
гидроксильная группа С8-ОН находится в аксиаль­
ном положении по отношению к кольцу С. Меток-
сигруппа, присоединенная к атому С9, почти пер­
пендикулярна плоскости кольца D, в то время как 
другая метоксигруппа размещена почти в его пло­
скости. 

Теоретически вычисленные величины торсион­
ных углов равны 117,0° [С8а-С9-019-С15], -66,7° 
[С10-С9-О19-С15], -176,7° [С9-С10-О20-С16] и 
1,8° [С1Ї-СЇ0-О20-С16]. Соответствующие экспе­
риментальные значения углов составляют -117,7°; 
71,3°; 175,7° и-3,6°. 

Таким образом, имеется очень хорошее согла­
сие между теоретическими и экспериментальными 
данными. Подобно четвертичным бербериновим со­
лям это является общей особенностью четвертич-
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ных берберинових 8-аддуктов. С достаточной сте­
пенью точности диоксолановое кольцо С2-СЗ-018-
С14-017 является плоским (среднее отклонение от 
плоскости равно 0,0511 А. Угол между ароматиче­
ским кольцами А и D равен 148,5°, что близко к 
данным эксперимента. 

В заключение можно сделать вывод о том, что 
использование современных неэмпирических мето­
дов квантовой химии для изучения всех возмож­
ных таутомеров алкалоида берберина и его катиона 
приводит к хорошему количественному согласию 
структурных параметров с экспериментально пол­
ученными значениями. 

V. 1. Danilov, V. U. Dailidonis, D. М. Hovorun, L. A. Zayika, 
N. Kurita, A. I. Potopalsky, V. М. Kharchenko 

Non-empirical quantum-chemical study of various structural forms of 
berberin alkaloid 

Summary 

The results of the extensive theoretical study on the energy and 
structural properties of all possible alkaloid berberine forms (ber-
berine cation and three tautomeric forms of berberine), displaying a 
great variety of biological and pharmacological activities, are 
presented. The DFT method with exchange-correlation (combined) 
functionals (PW91, BLYP, PBEPW9J) and hybrid functionals 
(B3LYP, B3PW9J) as well as MP2 method were used for the 
berberine cation. Molecular orbitals were represented by the atomic 
basis sets 6-31G(d, p) and 6-31 lG(d, p). The ammonium, carbinol 
(pseudobase) and amino-aldehyde forms were calculated by the 
DFT method with B3LYP/6-31G(d, p) functional. Full geometry 
optimization regardless of the theory level was shown to result in the 
intrinsically non-planar propeller-twisted and buckled spatial struc­
ture of all berberine forms. The calculated lengths and angles of 
bonds were shown to have good correlation with the experimental 
data obtained by X-ray analysis. From the comparison of relative 
stabilities of the tautomeric forms, it was elucidated that carbinol 
form is the most preferable tautomer in gas phase, while amino-
aldehyde form is less stable (by 12.65 kcal/mol). The least stable 
tautomer was the ammonium one, being 10.65 kcal/mol less stable 
than amino aldehyde tautomer. 

Keywords: berberine, tautomerism, pseudobase, quantum che­
mical calculations, DFT, MP2, spatial structure. 

В. І. Данілов, В. У. Дайлідоніс, Д. М. Говорун, Л. А. Заїка, 
Н. Куріта, А. 1. Потопальський, В. М. Харченко 

Неемпіричне квантово-хімічне дослідження різних структурних 
форм алкалоїду берберину 

Резюме 

Представлено результати неемпіричного квантово-хімічного 
дослідження енергетичних і структурних властивостей усіх 
можливих форм алкалоїду берберину (катіона і трьох тауто-
мерів) з великим різноманіттям біологічної і фармакологічної 
активності. Катіон берберину вивчено методом DFT з обмін­
но-кореляційними (комбінованими) (PW91, BLYP PBEPW91) 
та гібридними (B3LYP, B3PW91) функціоналами, а також 
більш, сучасним методом МР2, який враховує корекцію елект­
ронів. Молекулярні орбіталі представлено атомними базисни­

ми системами 6-31G(d, p) і 6-31 lG(d, p). Амонієва, карбі-
нольна (псевдооснова) і аміноальдегідна форми розраховано 
методом DFT на рівні теорії B3LYP/6-31G(d, p). Виявлено, 
що повна оптимізація геометрії на різних рівнях теорії 
призводить до неплоскої пропелер-закрученої і вигнутої про­
сторової структури берберинових форм. Обчислені величини 
довжин зв'язків і кутів між ними узгоджуються з експеримен­
тальними рентгеноструктурними даними. З'ясовано, шр кар-
бінольна форма є найвигіднішим таутомером у газовій фазі, а 
аміноальдегідна — менш стабільна (на 12,65 ккалімоль). Най-
нестабільнішим таутомером виявилася амонієва форма, яка 
на 10,65 ккалі міль менш вигідна, ніж аміноальде гідний тауто-
мер. 

Ключові слова: берберин, таутомерія, квантово-хімічні 
розрахунки, DFT, MP2, просторова структура. 
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Проведен филогенетический анализ структурных предпосылок аутогенной регуляции экспресии 
генов rpUL оперона у представителей у-протеобактерий на уровне трансляции. Исследованы 
структурные предпосылки взаимодействия рибосомного белка LJ0 с мРНК. Показано, что у 
представителей у-протеобактерий аутогенный контроль экспресии генов Ы0 белка осуществля­
ется по тому же механизму, что и у Escherichia coli, за исключением эндосимбионтов. 

Ключевые слова: аутогенный контроль, экспрессия генов, рибосомный белок L10, мРНК, сайт 
связывания. 

Введение. Аутогенный контроль экспрессии генов, 
кодирующих рибосомные белки, является типич­
ным для прокариотных организмов [1—3]. Ауторе-
гуляция генов rplJL, кодирующих рибосомные бел­
ки L10 и L12, осуществляется на уровне трансля­
ции посредством белка-регулятора L10 или же 
комплексом L8 ( L10:4L12) [4, 5]. Белок-регулятор 
способен конкурентно связываться с последователь­
ностью-мишенью как на мРНК, так и на рРНК. В 
случае, когда синтез упомянутого белка избыточен 
по отношению к синтезу рРНК, L10 или же комп­
лекс L10:4L12, связываясь с сайтом-мишенью на 
мРНК, блокирует трансляцию собственного и со­
пряженного с ним цистронов [2, 3 ]. Одновременное 
блокирование инициации трансляции обоих цист-

© И. В. КРУПСКАЯ, Е. Б. ПАТОН, 2007 

ронов (L10 и L12 ) происходит благодаря связыва-
ню белка L10 с мРНК-мишенью, расположенной в 
нетранслируемой 5'-области первого из них, и в 
результате прочного спаривания между удаленны­
ми более чем на 500 нуклеотидов от сайта иници­
ации трансляции белка L10 5'-концевыми участка­
ми названных цистронов единой мРНК [4, 5]. 
Полагают, что у Escherichia coli лидерная область 
перед геном rplJ может существовать в термодина­
мически равновесных конформациях — трансляци-
онно активной («открытой») и блокированной («за­
крытой») [6]. Предполагается, что связывание L10 
белка возможно лишь с «закрытой» формой rplJ-
лидера. 

Учитывая уже известные данные [7], цель 
данной работы состояла в поиске и исследовании 
структурных предпосылок для осуществления ме-
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ханизма аутогенного контроля экспрессии гена rplJ 
у представителей гамма-протеобактерий. Струк­
турный анализ включал поиск и характеристику 
структуры мРНК-мишени для белка L10; построе­
ние модели вторичной структуры лидерной после­
довательности гена rplJ, а также поиск структур­
ных предпосылок для сопряжения трансляции L10 
и L12 цистронов за счет спаривания 5'-областей 
этих цистронов. 

Данные о нуклеотидных последовательностях, 
относящихся к гамма-протеобактериям, получены 
нами из базы данных NCBI, TIGR Microbial Data­
base, Sanger Centre, Joint Genome Institute, Univer­
sity of Washington, University of Wisconsin. Для 
поиска генов rplJL бактерий с неполностью секве-
нированными геномами использовали BLAST 2.0 на 
NCBI BLAST. 

Были исследованыгена следующие представи­
тели гамма-протеобактерий: 

Enterobacteriales: Buchnera aphidicola str. APS 
NC_002528; Candidatus Blochmannia floridanus 
NC_005061; Erwinia carotovora subsp. atroseptica 
SCRI1043; Erwinia chrysanthemi str. 3937; Esche­
richia coli K12 NC_000913; Klebsiella pneumoniae', 
Salmonella enterica subsp. enterica serovar Typhi 
NCJ)031; Salmonella enteritidis NC__003455; Salmo­
nella paratyphi; Salmonella typhimurium DTI04 NC_ 
002056; Shigella dysenteriae M131649; Shigella flex-
neri 2a str. 301 NC_002773; Shigella sonnei 53G 
NC_002809; Wigglesworthia glossinidia endosymbiont 
of Glossina brevipalpis NC_005139; Yersinia entero-
colitica (type 0:8) NC_002120; Yersinia pestis C092 
NC_003143; 

Pasteurellaceae: Actinobacillus actinomycetemco-
mitans NK 1651; Haemophilus ducreyi 35000HP 
NC_002940; Haemophilus influenzae Rd KW20 NC_ 
000907; Haemophilus somnus 129PT NC_002664; 
Mannheimia succiniciproducens MBEL55E NC_ 
006300 Pasteurella multocida NC_001774; 

Pseudomonadaceae: Pseudomonas aeruginosa 
PAOl NC_002516; Pseudomonas fluorescens SBW25; 
Pseudomonas putida KT2440 NCJ)02947; Pseudo­
monas syringae pv. syringae B728a NQ_002759; 

т л А * ; л м л л л л л . nu^4^u~~4~-*,>~i* ~*.^f,.**,i..~y, о с п 
t VUI Ш / Ш 1 С и С . Л llW\JUKA.\*ltt 114.111 pi \JJ UllUUtTl kJkJ> 

NCJ)06370, Vibrio cholerae 01 biovar eltor str. 
N16961 NC_004982; Vibrio parahaemolyticus RIMD 
2210633 NC_002088; Vibrio vulnificus CMCP6 
NC_004459; Vibrio vulnificus YJ016 NC_005139; 

Xanthomonadaceae: Xanthomonas campestris 
pv. campestris str. ATCC 33913 NCJ)03902; Xylella 

fastidiosa 9a5c NC_002490; Xylella fastidiosa Teme-
culal NC_002144; 

Others: Acidithiobacillus ferrooxidans ATCC 
23270; Colwellia psychrerythraea 34H; Coxiella bur­
netii RSA 493; Legionella pneumophila; Methylo-
coccus capsulatus str.; Shewanella oneidensis MR-1 
NCJ)04347. 

Первичные последовательности ДНК сравнива­
ли с использованием программы CLUSTAL W [8 ]. 

Модели вторичной структуры rplJ лидера по­
строены с помощью программ RNAFOLD [9] (из 
пакета программы PC GENE) и RNADRAW [10]. 

Ранее мы сообщали о высокой степени консер­
вативности структуры сайта связывания регулятор­
ного рибосомного белка L10 с мРНК у семи пред­
ставителей рода энтеробактерий: S. marcescens, P. 
vulgaris, Е. coli, S. typhymurium, С. freundii, E. 
cloacae и К. pneumoniae [7]. При поиске сайта 
связывания белка L10 на мРНК у представителей 
данного семейства учитывали два обстоятельства. 

Во-первых, во всех известных на сегодня как 
м-, так и рРНКовых мишенях L10 белка прокарио­
тов присутствуют элементы AGA и C-G пара, 
соседствующая с неспаренным А, а также элемент 
UUAA (рис. 1), характерный для мРНКовых уча­
стков связывания белка L10 так называемого энте-
робактериального типа [11—14]. Сайты взаимодей­
ствия L10 с мРНК у представителей у-протеобакте-
рий обладают рядом консервтивных структурных 
элементов и четко выраженным структурным сход­
ством с областью связывния с L10 на 23SPHK (рис. 
1). Функциональная значимость этих элементов 
подробно обсуждалась ранее [7 ]. 

Во-вторых, все известные на сегодня мРНКо-
вые мишени белка L10 значительно удалены от 
сайта инициации трансляции ЫО-цистрона (при­
мерно на 150 п. н.) и обнаруживают очевидную 
структурную гомологию с участком связывания на 
23S рРНК. На основании проведенного сравнитель­
ного анализа нами построена консенсусная модель 
вторичной структуры сайта связывания белка L10 
на мРНК, Как видно из данных рис. 1, все пере­
численные выше характерные элементы мРНК сай­
та связывания I^IKJ иелка (на рис. і ЭТИ последова­
тельности отмечены жирным шрифтом) сохраняют­
ся для организмов гамма-протеобактерий. 

Исходя из определенной первичной последова­
тельности мРНК rplJ лидеров представителей у-
протеобактерий очевидно, что их общая структур­
ная организация (рис. 2, а) консервативна. При 
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Рис. 1. Вторичная структура сайта связывания регуляторного белка L10 на мРНК и на 23S рРНК: общий консенсус, выведенный 
для участка связывания L10 на мРНК (а) и 23S рРНК (б). Консервативные нуклеотиды обозначены буквами, вариабельные — 
звездочками. Y и R соответственно С, U и G, А 

этом сохраняются характерные для Е. coli [4 ] пять 
двухцепочечных (ds) и пять одноцепочечных (ss) 
участков. Участки dsIV и dsIII наиболее консерва­
тивны, что коррелирует с их ключевой ролью в 
ауторегуляции экспрессии генов rplJL [7]. DsIV 
содержит сайт связывания регуляторного белка L10 
(L8). DsIII предположительно может существовать 
в двух альтернативных формах, соответствующих 
трансляционно активному и блокированному состо­
яниям мРНК L10-L12. Последовательности 5'-СС-
RUC-3' и 5'-GRUGG-3', которые за счет альтерна­
тивного спаривания обеспечивают возможность пе­
рестройки структуры лидера мРНК L10-L12, 
оказались консервативными у всех проанализиро­
ванных представителей у-протеобактерий. Таким 
образом, предположение о конформационном пере­
ходе, лежащем в основе регуляции трансляции 
мРНК L10-L12 как Е. coli [4], так и шести видов 
энтеробактерий [15] правомерно и для исследуе­
мых представителей у-протеобактерий. 

Механизм ауторегуляции трансляции генов 
rplJL оперона предполагает, что связывание белка 

протеобактерий, что обеспечивает возможность по­
добного спаривания (рис. 2, б). Все это позволяет 
предположить наличие одного и того же механизма 
сопряжения трансляции названных цистронов у 
рассматриваемых представителей. 

Следует отметить, что у представителей Pseu-
domonadaceae локализация участков, вовлеченных 
в спаривание и приводящих к блокированию сопря­
женных цистронов, отличается от остальных пред­
ставителей у-протеобактерий. Данный факт можно 
объяснить филогенетической удаленностью Pseudo-
monadaceae от других групп у-протеобактерий. Для 
некоторых представителей у-протеобактерий не об­
наружено структурных предпосылок регуляции 
трансляции белка L10, например, для Buchnera sp., 
С. ruddii, X. fastidiosa, относящихся к организмам-
паразитам. 

Отсутствие структурных предпосылок может 
быть объяснено эндосимбиотическим образом жиз­
ни этих организмов [17, 18]. Для эндосимбионтов 
характерно также отсутствие перед геном rplK 
сайта связывания для белка L1 (неопубликованные 

L10 с лидерной областью мРНК L10-L12 блокирует данные). Это дает основание полагать, что кластер 
трансляцию обоих цистронов. Структурной предпо­
сылкой сопряженной трансляции L10 и L12 цистро­
нов у Е. coli является спаривание удаленных уча­
стков 1738—1773 — L10 цистрон и 2256—2290 — 
L12 цистрон мРНК L10-L12 [16]. Аналогичные 
области консервативны у всех представителей у-

rplKAJL не регулируется белком L1. Гены rplJL 
входят в кластер rplKAJL у всех эндосимбионтов, 
следовательно, правомочно сделать предположение 
об участии NusG гена в регуляции экспрессии 
генов rplJL. 

С получением кристаллов РНК и определени-
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Схематическое изображение мРНК L10-L12. Консенсусные модели вторичной структуры: а — участка rplJ лидера мРНК 
0; б— мРНК в области сопряженной трансляции L10 и L12 цистронов. Буквами обозначены консервативные нуклеотиды, 
іми — вариабельные. Y и R соответственно С, U и G, А 
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Рис. 3. Консенсусная структура K-turn мотива для мРНК белка 
L10 

ем ее атомной структуры стало возможным иденти­
фицировать ранее неизвестные мотивы РНК, так 
называемые гибкие молекулярные стержни — kink-
turn (K-turn или GA) мотивы, приводящие к кру­
тому изгибу в двойной спирали РНК и являющиеся 
важным участком для белкового узнавания [19-
21]. K-turn — это асимметричная внутренняя пет­
ля, фланкированная C-G парой с одной стороны и 
G-A парой — с другой. Этот мотив узнается де­
вятью из 31 белка большой субъединицы 23S 
рРНК: L4, L7Ae, L10, L15e, L19e, L24, L29, L32e и 
L37Ae. Сайт связывания белка L10 на мРНК ана­
логичен КТ-42 в 78-й петле 4-го домена 23S рРНК 
Е. coli [16]. Нами построена модель консенсусной 
структуры K-turn мотива для мРНК белка L10 
представителей у-протеобактерий, приведенная на 
рис. 3. На основании этой модели можно сделать 
вывод о наличии дополнительных структурных 
элементов, участвующих в аутогенном контроле 
экспрессии генов rplJL оперона. 

Таким образом, проведенный нами филогене­
тический анализ аутогенного контроля экспрессии 
генов rplJL у представителей гамма-протеобакте-
рий подтвердил, что данные гены регулируется по 
классическому для прокариотов принципу обрат­
ной связи и имеют для этого все необходимые 
структурные предпосылки, а именно: сайт связыва­
ния для рибосомного белка L10 на мРНК; вторич­
ную структуру лидерной области, обеспечивающую 
конформационный переход, лежащий в основе ре­
гуляции трансляции мРНК L10-L12, а также усло­
вия для сопряженной трансляции L10 и L12 цист-
ронов. 

/. V. Kroupskaya, Е. В. Paton 

Phylogenetic analysis of structural preconditions of autogenous 
control of gene expression of rplJL operon at the translation level in 
y-proteobacteria 

Summary 

Phylogenetic analysis of structural preconditions of autogenous 
control regulation of gene expression of rplJL operon at the 
translation level in y-proteobacteria has been performed. The 
structural preconditions of both L10 ribosomal protein and its RNA 
targets, which determine the possibility and the specificity of 
ЫО-RNA interaction have been studied. Phylogenetic comparison 
provides evidence for similarity of structural preconditions of the 
feedback regulation mechanism in y-proteobacteria and Escherichia 
coli, except for the endosimbionts. 

Keywords: autogenous control, gene expression, L10 ribosomal 
protein, mRNA, interaction site. 

І. В. Крупська, Є. Б. Патон 

Філогенетичний аналіз структурних передумов аутогенного 
контролю експресії генів rplJL оперона на рівні трансляції 
у представників у-протеобактерій 

Резюме 

Здійснено філогенетичний аналіз структурних передумов ау-
тогенної регуляції експресії генів rpUL оперона у представ­
ників у-протеобактерій на рівні трансляції Досліджено струк­
турні передумови взаємодії рибосомного білка L10 з мРНК. 
Доведено, що у представників у-протеобактерій аутогенний 
контроль експресії генів L10 білка відбувається за тим самим 
механізмом, що й у Escherichia coli, за виключенням ендо-
симбіонтів. 

Ключові слова: аутогенний контроль, експресія генів, рибо-
сомний білок Ы0, мРНК, сайт зв'язування. 
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