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5 мин; 2-й цикл (95ºС – 30 с., 60ºС – 30 с.) 5 повторов; 3-й цикл (95ºС – 
12 с., 60ºС – 35 с.) 42 повтора с детекцией на стадии 60 ºС. 
Интерпретация результатов амплификации производилась на основа-
нии выходных данных программного обеспечения «CFX Manager».  
В результате проведенных исследований наблюдалось накопление во 
времени значений флуоресценции по каналам ROX, Cy5 и отсутствие 
флуоресценции по каналу R6G. Таким образом, было установлено 
присутствие бактерий в различных органах животных-продуцентов,  
и установлены их родовая и видовая принадлежность. Было показано, 
что в органах кроликов аккумулировались бактерии вида Brucella 
abortus. Максимальное количество бруцелл, зафиксировано в селезен-
ке, подчелюстных и околоушных лимфоузлах. Это явилось следстви-
ем примененного антигена и места его введения, а также анатомо-
физиологических особенностей кроликов и патогенеза возбудителя. 
ПЦР обладает высокой специфичностью, что позволяет определить 
принадлежность возбудителя к роду Brucella, а также видам B.abortus 
и B.melitensis. Кроме того, ПЦР является одним из наиболее быстрых 
методов диагностики возбудителей инфекционных заболеваний.  
Результаты применения полимеразной цепной реакции, позволяют 
рекомендовать данный метод для контроля локализации бруцелл  
в организме животных-продуцентов после гипериммунизации, а также 
индикации и идентификации бруцелл в анализируемом патологиче-
ском материале. 
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Апоптоз (запрограммированная физиологическая смерть клетки) яв-
ляется процессом, посредством которого осуществляется элиминиро-
вание потенциально опасных эктопических, старых или поврежден-
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ных клеток. Известно, что нормальное функционирования различных 
органов основано на балансе апоптоза и пролиферации. Нарушение 
механизмов апоптоза и вызванный этим дисбаланс между гибелью  
и делением приводят к возникновению ряда заболеваний человека. 
Центральную роль в осуществлении пермеабилизации наружной мем-
браны митохондрий (ПНММ), ключевого события в митохондриаль-
ном апоптозе, играют белки семейства Bcl-2, включающие три подсе-
мейства: проапоптотические Bax-подобные, антиапоптотические  
и BH3-only белки. Проапоптотический Bax-подобный белок Bak явля-
ется одним из основных белков-экзекьютеров апоптоза. Недавно было 
показано, что Bak связан с комплексом VDAC2/метаксин-1/метаксин-
2 и после индукции апоптоза, Bak переключается от ассоциации  
с VDAC2 к ассоциации с метаксином-1. Это проапоптотическое изме-
нение партнеров находится под контролем фосфорилирования Tyr228 
метаксина-1, причем дефосфорилирование этого аминокислотного 
остатка способствует переходу Bak c VDAC2 на метаксин-1, сопро-
вождающегося ПНММ и апоптозом [1]. Однако причины этого опо-
средованного фосфорилированием изменения партнеров белком Bak 
не имеют до сих пор объяснения на структурном уровне. 
Целью исследования было установление структурных механизмов 
регуляции апоптоза фосфорилированием Tyr228 метаксина-1. 
Материалы и методы. Моделирование 3D-структур белков VDAC2  
и метаксин-1 осуществляли, используя программы I-TASSER и про-
грамму Rosetta 3.6 Ginzu. Моделирование белковых комплексов осу-
ществляли, используя комбинацию программ молекулярного докинга 
PIPER, Galaxy Refine Complex, ROSETTADOCK. Анализ интерфейсов 
осуществляли с помощью сервиса PPCheck и программы Rosetta 3.6 
Interface Analyzer. Исследование динамики метаксина-1 осуществля-
ли, используя программу расчетов методом молекулярной динамики 
GROMAX 2019. Было использовано силовое поле GROMOS 54a7. 
Результаты. Были получены структурные модели белка метаксин-1  
и его комплексов с Bak при фосфорилированном и дефосфорилиро-
ванном Tyr228 метаксина-1. Проведено уточнение полученных струк-
тур методом молекулярной динамики.  
Выводы. Полученные структурные данные показывают, что фосфо-
рилирование Tyr228, меняет конформацию метаксина-1 таким обра-
зом, что он становится геометрически и электростатически менее 
комплементарным белку Bak, затрудняя критический для осуществле-
ния ПНММ и апоптоза переход Bak из комплекса VDAC2/Bak на ме-
таксин-1. Полученные результаты позволяют предположить, что ста-
тус фосфорилирования аминокислотного остатка Tyr228 метаксина-1 
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определяет скорость осуществления апоптоза в ответ на действие 
апоптотических стимулов. 

Литература 
1. Petit E, Cartron PF, Oliver L, Vallette FM. The phosphorylation of Metaxin 1 controls 
Bak activation during TNFα induced cell death. Cell Signal. 2017 30:171-178.  

 
Мокрушин А.А. 

Эффекты смысловых и антисмысловых олигодезоксинуклеотидов 
к субъединице GluN1 N-метил-D-аспартатного рецептора 
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Когнитивное усиление является актуальной темой в современной 
нейробиологии. Основными классами препаратов, используемых  
в качестве потенциальных когнитивных энхансеров, являются некото-
рые психостимуляторы (например, метилфенидат, модафинил), а так-
же активаторы α-амино-3-гидрокси-5-метилизоксазол-4-пропионовой 
кислоты (AMPA) рецепторов – AMPAкины. К числу потенциальных 
когнитивных энхансеров следует отнести ионотропные глутаматные 
N-метил-D-аспартатные (NMDA) рецепторы. Они участвуют в раз-
личных формах синаптической пластичности, включая обучение,  
а редукция активности NMDA рецепторов вызывает нарушения обу-
чения и памяти. Доказано, что NMDA-зависимые механизмы активно 
вовлекаются в развитие нейрональной модели обучения и формирова-
ния следов памяти на модели долговременной посттетанической по-
тенциации (ДПП). 
Цель. В данной работе были исследованы эффекты смысловых и ан-
тисмысловых ОДН на GluN1 субъединицу NMDA рецепторов в про-
цессе индукции и развитии неассоциативной формы обучения – ДПП. 
Материалы и методы. Исследования проводились на срезах обоня-
тельной коры мозга крыс-самцов линии Вистар. В срезах внеклеточно 
регистрировали амплитуды NMDA компонента возбуждающего пост-
синаптического потенциала (ВПСП – в дальнейшем “NMDA потенци-
алы”) стеклянными микроэлектродами, заполненными 1 M NaCl со-
противлением 1–5 мОм в ответ на электрические импульсы латераль-
ного обонятельного тракта. Срезы инкубировались в течение 6 ч  
в среде со смысловыми (5`-ctacaacgtacaagtagt-3`) и антисмысловыми 
(5`-cagcaggtgcatggtgct-3`) ОДН в концентрации 10-8 М. В них реги-
стрировались изменения амплитуд NMDA потенциалов в ответ на те-
танизацию при воздействии смысловыми и антисмысловыми ОДН. 
Результаты. При воздействии смысловыми ОДН тетанизация срезов 
усиливала фазу индукции и стадию поддержания ДПП в течение всего 
времени регистрации (85 мин), что указывает на ноотропные свойства 


