Тема курсовой (теоретической) работы (1-2 курс)
Разнообразие динеинов у животных и низших растений. Поиски аналогов динеина у покрытосеменных растений.

Научные руководители (тьюторы):
Д.б.н. Е.С.Надеждина (enadezhdina@genebee.msu.su, 135-9786).
К.б.н. Н.А.Шанина (shanina@protein.bio.msu.su, 939-2690). 
Исходные данные. Механохимический белок динеин, активируемая микротрубочками АТФаза, перевозящая грузы от плюс к минус-концу микротрубочек,  является необходимым компонентом клеток у большинства эукариот. Динеин  обеспечивает биение эукариотических ресничек и жгутиков, он необходим в митозе и, кроме того, участвует во многих других процессах, например, в ретроградном аксонном транспорте.  Динеин (по крайней мере, его тяжелая цепь) до сих пор не найден у высших растений, хотя остается неясным, каким образом без динеина протекает митоз растительных клеток.   
Молекула динеина состоит из 2-3 тяжелых (более 4000 аминокислотных остатков), нескольких промежуточных (50-70 кДа) и нескольких легких (8-20 кДа) полипептидных цепей. Большинство организмов  экспрессируют  несколько (2-15) изоформ для каждого типа полипетидных цепей динеина.  Варианты полипептидных цепей, комбинируясь друг с другом, создают множество вариантов  молекул динеина, отличающихся по внутриклеточной локализации и функциям.   До сих пор не сделано систематического описания вариантов молекул динеина даже у млекопитающих. Для поиска аналогов (ортологов) тяжелых цепей динеина в геномах различных организмов, в частности, в геноме покрытосеменных, необходимо идентифицировать наиболее консервативные участки этих цепей. Обычно таким участком считали сайт связывания АТФ. Однако в последнее время выяснилось, что динеин принадлежит к суперсемейству ААА-АТФаз, все члены которого, отнюдь не являющиеся динеинами, имеют аналогичный сайт. Поэтому для поиска динеинов необходимо определить другие консервативные участки тяжелых, а также всех остальных цепей динеина. 

Предполагаемая работа.

1. Составить каталог генов субъединиц динеина для Homo sapiens, Pan troglodytes,  Mus musculus, Rattus norvegicus, C.elegans,  Aspergillus nidulans  и Chlamidomonas, пользуясь базами данных.
2.  Провести  сравнение первичных структур ортологов и паралогов субъединиц динеина, установить консервативные и вариабельные участки субъединиц, выявить маркерные последовательности. Построить филогенетическое древо  для тяжелых субъединиц динеина. 
3. Выяснить по литературным данным, существование каких вариантов молекул динеина подтверждено экспериментально, каков паттерн экспрессии в тканях и внутриклеточная локализация каждого варианта субъединиц.  Если эта часть работы будет выполнена качественно, возможно написание обзорной статьи в журнал. 
 4. Провести поиск гомологов  динеина в расшифрованных или почти расшифрованных геномах высших растений – в Arabidopsis thaliana и в Oryza sativa, используя установленные в работе наиболее консервативные последовательности субъединиц динеинов.  
