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Белок Sox2 —один из четырёх факторов Яманаки, индуцирующих плюрипотентное
состояние в дифференцированных клетках. Он является пионерным транскрипционным
фактором, т. е. способен связываться с нуклеосомами и вызывать деконденсацию хрома-
тина [1]. Понимание механизма этого процесса важно, в частности, для регенеративной
медицины и борьбы с раком.

В зависимости от положения сайта связывания Sox2 на нуклеосоме его аффинность может
меняться на порядок [3]. Литературные данные о позиционной специфичности Sox2 проти-
воречивы: некоторые работы описывают предпочтение области входа/выхода [3,4], другие
свидетельствуют о предпочтении центрального региона (диады) [2] или об отсутствии ка-
ких-либо предпочтений [5]. Причины позиционной специфичности также пока остаются
преимущественно на уровне общих гипотез.

Связываясь с линейной ДНК, Sox2 изгибает её почти на 90∘. К настоящему времени по-
лучены структуры Sox2 (и его близкого гомолога Sox11) в комплексе с нуклеосомой на
трёх различных позициях [1,4]. В них также присутствует изгиб ДНК, однако он имеет
различную форму и выраженность в зависимости от локализации сайта и сопровождается
дополнительными изменениями структуры нуклеосомы (продольным сдвигом ДНК и её
частичным отворачиванием).

Целью нашей работы является определение положений на нуклеосоме, на которых свя-
зывание Sox2 потенциально возможно, построение для них моделей комплексов Sox2-нук-
леосома с учётом особенностей позиции, оценка энергетической выгодности данных ком-
плексов и выявление определяющих её факторов.

На текущий момент получены модели комплексов с одним из вариантов изгиба (контроль
воспроизводится в пределах разрешения исходной структуры). Обсуждаются особенности
вызванных Sox деформаций в имеющихся структурах и методы построения моделей.
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