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Роторная мембранная АТФ-синтаза является одним из самых больших, сложно устро-
енных и регулируемых ферментов. Данный фермент катализирует перевод друг в друга
основных энергетических валют клетки: электрохимического потенциала и АТФ. Одним
из способов регулирования работы фермента у некоторых организмов является его ин-
гибирование магниевым комплексом АДФ [2]. Полный механизм этого процесса на дан-
ный момент доподлинно не определен. Кроме этого биоинформатическими методами было
предсказано существование подсемейства АТФ-синтаз F-типа: N-АТФаз [1], коррелирую-
щие мутации в субъединицах которых требуют отдельного изучения.

Для анализа использованы все доступные прокариотические полные геномы, по кото-
рым произведен поиск последовательностей некоторых субъединиц роторной мембранной
АТФ-синтазы F-типа. На основе найденных и отобранных последовательностей построе-
ны множественные выравнивания, которые были потом исправлены и улучшены вручную.
Выравнивания использовались для поисков коррелирующих мутаций при помощи CMAT
[3].

В ходе работы выявлены коррелирующие мутации как внутри исследованных субъ-
единиц, так и между ними. Всего было предсказано более 50 значимых (p-value < 0.01)
потенциальных коррелирующих мутаций в каждом типе рассматриваемых субъединиц:
𝛼 -субъединице, 𝛽 -субъединице и 𝛾 -субъединице. По 20 предсказанных коррелирующих
мутаций отобрано для детального рассмотрения для каждой субъединицы.

На основе полученных данных планируется дальнейшее изучение влияния точечных
мутаций в найденных позициях на функционирование и регуляцию фермента.
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