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Домены, связывающие циклические нуклеотиды (CNBD) входят в составне селектив-
ных катионных каналов (например, CNG [1]) и ферментов, например, протеинкиназы А
и протеинкиназы G. Этот домен располагается внутри клетки исвязывает цАМФ и цГ-
МФ. Связывание домена с лигандами влияет на работу и активность белков. Катионные
каналы семейства CNG открываются в ответ на связывание CNBD с циклическими нук-
леотидами. CNBD,таким образом, играет важную роль в сенсорном ответе, хемотаксисе и
др.
У потенциал-зависимых калиевых каналов Kv10.2 домен CNBD присутствует на С-кон-
це каждого мономера, но в аллостерической регуляции канала он не участвует, так как
активность канала Kv10.2 не зависит от присутствия циклических нуклеотидов в клетке.
Согласно литературным данным CNBD канала Kv10.2 участвует во взаимодействии с N-
концевым доменом этого канала и другими цитоплазматическими белками [2].
Целью данной работы было изучение структуры CNBD человеческого канала Kv10.2.
Для экспрессии белка была получена плазмида, кодирующая рекомбинантный белок, со-
держащий MBP, CNBD, сайт действия протеазы (H3С),аффинный таг(His6) для очистки.
Слитный белок экспрессировали в клетках E.coli XL10 Gold. Белок был очищен с помо-
щью аффинной хроматографии, анионообменной хроматографии и гельфильтрации. По
полученным нами данным, очищенный CNBDсклонен образовывать димеры. Для того,
чтобы обосновать за счет каких взаимодействий происходит димерзация CNBD, использо-
вался метод моделирования по гомологии. Для моделирования структуры целевого белка
по гомологии использовалась последовательность и рентгеноструктурная модель домена
CNBHD (cyclic nucleotide binding homology domain) канала mEAG [3]. Трехмерная струк-
турная модель по гомологии была построена в программе Modeller. Полученная модель
показывает наличие цистеинов на поверхности мономера СNBВ, взаимодействия между
которыми могут приводить к димеризации. В дальнейшем планируется заменить все ци-
стеины на аланины.
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