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Натрий- зависимый фосфатный транспортер 2b (NaPi2b) играет важную роль в транс-
порте фосфатов в кишечнике человека[1] и является мишенью для терапевтических анти-
тел MX35 при раке яичников[6]. NaPi2b отностится к семейству NaPi2, которое включает
кроме него еще 2 представителя - NaPi2a и NaPi2c[5]. Семейство натрий-зависимых фос-
фатных транспортеров относится к суперсемейству TOG (Transporter-Opsin-G protein-
coupled receptor), которые обычно имеют 8-9 трансмембранных участков [7].Анализ вто-
ричной структуры мы проводили в программах GORIV[3] и PsiPred[2]. Для предсказания
трансмембранных участков использовали CCTOP[4]. Для сравнения использовали топо-
логию из базы данных Uniprot. Все полученные результаты анализировали в программе
UGENE.

На рисунке показано, что топология, полученная из Uniprot и CCTOP, в целом, по-
хожи. Однако, на участке 429-485, где по предсказанию CCTOP расположены еще две
альфа-спирали, кроме того, расположение альфа спиралей, предсказанных при помощи
PsiPrep, коррелирует с расположением трансмебранных участков в UniProt и CCTOP, хо-
тя на участке 429-485 такого сходства не наблюдается. Поскольку сравнительный анализ
топологий представителей семейства показал, что NaPi2a и NaPi2c имеют 8 трансмембран-
ных участков, вероятно, что и NaPi2b имеет 8 трансмембранных участков в соответвии с
топологией UniProt.
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Рис. 1. Сравнение вторичной структуры предсказанные при помощи GORIV, PsiPred и тополо-
гии из базы данных Uniprot и CCTOP. На картинке сверху вниз представены: топология Uniprot,
топология CCTOP, вторичная структура GORIV и вторичная структура Psy-Prep соответсвенно
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