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Субклеточная локализация белков играет важную роль в выполнении ими своей функ-
ции. В частности, транспорт в ядро вирусных белков может значительно нарушать функ-
ционирование зараженной клетки: прерывать клеточный цикл [2], ингибировать тран-
скрипцию [3], разрушать ядрышко [4] и др. В то время как белки массой менее 40 кДа
способны самостоятельно диффундировать сквозь ядерные поры, для проникновения в
ядро белков большего размера необходимо их связывание со специализированными пере-
носчиками — импортинами, в первую очередь, импортином-𝛼 — распознающими особую
последовательность, называемую сигналом ядерной локализации (NLS).

Существующие системы предсказания NLS в белках основаны на поиске консенсус-
ной последовательности K(R/K)X(R/K), и их эффективность сравнительно невысока [6].
Предложенный подход опирается на молекулярное моделирование связывания фрагмен-
тов (а именно, всех возможных тетрапептидов) исследуемого белка с импортином-𝛼 при
помощи молекулярного докинга (пакет QuickVina [1]) с последующей фильтрацией резуль-
татов с учётом данных о структуре белка (вторичной структуре, поверхности, доступной
растворителю и др.), если она известна.

Метод был применён к четырнадцати отобранным из Protein Data Bank (PDB) струк-
турам импортинов-𝛼 в комплексе с содержащими NLS фрагментами вирусных белков. Вос-
произвести конфигурацию фрагмента исходного NLS (со средним квадратичным откло-
нением для атомов остова менее 2.0Å) удалось в 10 моделях из 14. Кросс-докинг сигналов
из одной записи в структуры импортина из других записей позволил найти 4 оставшихся
NLS.

Также был произведен анализ нуклеокапсидного белка SARS-CoV-2, в котором ра-
нее было предсказано наличие NLS [5]. Алгоритм нашёл все предсказанные NLS а так-
же несколько новых участков. Два из ранее предложенных сигналов входят в элементы
пространственной структуры и не могут выполнять роль NLS. Третий сигнал, а также
обнаруженные последовательности на N-конце и в линкерном регионе в середине белка в
настоящий момент проходят экспериментальную проверку.
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