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Методами биоинформатики проведено сравнительное исследование белков когезинового комплекса 
10 видов организмов, используемых в качестве модельных для изучения молекулярных механизмов 
митоза и мейоза. Эти белки скрепляют сестринские хроматиды после репликации ДНК, они частич-
но различаются в соматических (SCC3, SA1/2, STAG1/2) и генеративных (REC11, STAG3) клетках, 
делящихся путем митоза и мейоза, и играют существенную роль в различиях механизмов этих типов 
клеточного деления.
Обе соматические формы стромалинов млекопитающих – STAG1 и STAG2 – отличаются друг от 
друга и от мейотического паралога STAG3 по всем изученным параметрам, особенно по вторичной 
структуре. Для выполнения добавочных функций в мейозе когезиновые белки STAG3 приобретают 
структурные особенности  в N- и C-концевых участках молекулы, что отличает их от ранее изученных 
нами мейотических когезинов REC8.
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Введение

Важным процессом, предшествующим лю-
бому клеточному делению (митозу или мейозу), 
является возникновение тесной связи (когезии) 
между сестринскими хроматидами. Когезия не-
обходима для удержания сестринских хроматид 
на экваторе веретена во время метафазы и для 
правильной ориентации и расхождения хро-
мосом (Samara et al., 2000; Haering et al., 2002; 
Revenkova, Jessberger, 2005, 2006; Valdeolmillos 
et al., 2007). Когезия сестринских хроматид 
формируется с участием мультипротеиновых 
комплексов – когезинов. В функции когезинов 
входят также поддержание рекомбинационной 
репарации и обеспечение целостности хромо-
сом при облучении ионизирующей радиацией 
(Valdeolmillos et al., 2007). 

В установлении когезии участвует 14 разных 
белков (Jones, Sgouros, 2001). Ядро когезиново-
го комплекса составляют четыре белка: SMC1, 
SMC3, SCC1 (называемый также RAD21) и 
SCC3. Ортологи SCC3 называются стромали-

нами (Stromalin antigen protein SA или STAG) 
(Pezzi et al., 2000). У всех изученных позво-
ночных и у дрозофилы имеется по два и более 
представителя стромалинов. 

В профазе I мейоза белки когезинового сер-
дечника («кора») хромосом служат каркасом для 
«монтажа» на них белков рекомбинации и спе-
цифичных для мейоза белков синаптонемного 
комплекса (Pelttari et al., 2001; Eijpe et al., 2003). 
Часть когезиновых белков является общей для 
митоза и мейоза. Другая часть заменяется в 
мейозе сходными, но не идентичными белками-
паралогами (Revenkova, Jessberger, 2005, 2006). 
У дрожжей Schizosaccharomyces pombe вместо  
SCC3 в мейозе появляется REC11, у млекопи-
тающих вместо STAG1 и STAG2  появляется 
STAG3. Белки SCC3/STAG охарактеризованы 
не так подробно, как, например, SMC. Изучена 
сравнительная локализация SA/STAG на хромо-
сомах (Prieto et al., 2001; Kitajima et al., 2003; 
Chelysheva et al., 2005; Revenkova, Jessberger, 
2005, 2006; Valdeolmillos et al., 2007). Резуль-
таты молекулярного анализа описаны в очень 
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немногих работах (Pezzi et al., 2000; Lara-Pezzi 
et al., 2004). Отмечены сходство первичной 
структуры белков STAG в области N- и С-конце-
вых доменов и наличие двух сигналов ядерной 
локализации (NLS_BP) (Losada et al., 2000; 
Jones, Sgouros, 2001; Haering et al., 2002). Лишь 
немногие исследователи уделили должное вни-
мание весьма интересному факту – наличию 
двух соматических форм стромалинов у позво-
ночных и немногих беспозвоночных животных 
(Losada et al., 2000; Samara et al., 2000), однако 
до сих пор не было ясно, в чем различие их 
структуры и функции, а также в чем отличие 
этих форм от мейотического паралога.  

Мы ранее сравнили in silico другие компо-
ненты когезинового комплекса – RAD21 и REC8 
(паралоги SCC1) (Гришаева и др., 2007). В ходе 
этого исследования мы выявили, что мейоти-
ческий белок REC8 у всех изученных нами 
объектов, от дрожжей до человека, отличается 
от своего соматического паралога бóльшим раз-
нообразием мотивов даже внутри функциональ-
ного когезинового домена. По-видимому, белок 
REC8 является эволюционно более молодым.

В настоящем исследовании мы поставили 
задачу найти структурную основу функциональ-
ных различий мейотической и двух соматических 
форм когезинового белка STAG у млекопитаю-
щих. Но прежде чем сравнивать мейотические 
формы STAG с соматическими, необходимо 
понять, насколько сильно отличаются друг от 
друга сами соматические когезины. Мейотиче-
ские формы выявлены только у млекопитающих, 
а соматические (SSC3/SA – ортологи STAG1/2) 
известны у широкого круга объектов. Для срав-
нительного анализа соматических когезинов мы 
выбрали 10 модельных объектов, от дрожжей 
до человека, представляющих разные таксоны 
эукариот. С помощью трех методов биоинформа-
тики мы сначала исследовали консервативность 
когезиновых белков SCC3/SA/STAG, а затем, 
основываясь на полученной информации, срав-
нивали соматические и мейотические формы 
STAG у млекопитающих.

Материалы и методы

В работе были использованы база данных и 
программное обеспечение NCBI (http://www.
ncbi.nlm.nih.gov/): NCBI BLAST – для поиска 

гомологичных аминокислотных последователь-
ностей в протеомах изучаемых организмов и 
NCBI CDART (Conserved Domain Architecture 
Tool) – для выявления функциональных доме-
нов белков. Для того чтобы определить набор 
и последовательность консервативных мотивов 
в белковых молекулах, использовали програм-
му МЕМЕ (Multiple Em for Motif Elicitation, 
http://meme.sdsc.edu/meme/website/intro.html). 
Рисунок, суммирующий результаты работы 
программы МЕМЕ, схематичен, поскольку дли-
на мотивов на рисунке лишь приблизительно 
отражает их истинные размеры (в условных 
единицах). На рис. 1 и 2 одни и те же мотивы 
обозначены разными цифрами, поскольку полу-
чены в ответ на запросы в разное время.

Для изучения распределения статического 
электрического заряда вдоль молекул когези-
новых белков была привлечена программа 
«Mobile portal – charge» из пакета Mobile Pasteur 
(http://mobyle.pasteur.fr/cgi-bin/MobylePortal/
portal.py?form=charge/). Параметры: ширина 
окна – 25, остальные – по умолчанию. Вероят-
ность формирования α-спиральной вторичной 
структуры (coiled coil) аминокислотными по-
следовательностями изучаемых белков оценива-
ли с помощью программы «COILS – Prediction 
of Coiled Coil Regions in Proteins» (http://www.
ch.embnet.org/software/COILS_form.html). Па-
раметры: ширина окна – 28, остальные – по 
умолчанию.

Нами были исследованы компоненты мей-
отического когезинового комплекса млекопи-
тающих – STAG3 (табл.). Для каждого вида в 
базе данных содержались сведения лишь об 
одном белке. Был также исследован их аналог 
у дрожжей S. pombe – Rec11 Sp. Для сравнения 
были изучены белки соматического когези-
нового комплекса тех же видов, являющиеся 
ортологами STAG3 – SA1 и SA2, STAG1 и 
STAG2, а также Psc3 (далее SCC3 Sp) дрожжей 
S. pombe. 

Для позвоночных в базе данных аннотиро-
вано от 2 до 11 изоформ каждого белка. Из них 
мы отобрали для дальнейшего анализа  полно-
размерные копии. У быка Bos taurus не была 
аннотирована полноразмерная форма SA1. Наш 
поиск ортологов человеческого стромалина в 
протеоме Bos taurus также не дал результата, 
поэтому в дальнейшем исследовании была ис-
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Рис. 1. Консервативные мотивы в N- и С-половинах (а и б соответственно) молекул когезиновых белков 
эукариот: дрожжей Schizosaccharomyces pombe (Sp), дрожжей Saccharomyces cerevisiae (Sc), нематоды 
Caenorhabditis elegans (Ce), растения Arabidopsis thaliana (At), насекомого Drosophila melanogaster (Dm), 
рыбы Danio rerio (Dr) и млекопитающих – мыши Mus musculus (Mm), собаки Canis lupus familiaris (Cf), 
быка Bos taurus (Bt), человека Homo sapiens (Hs). 

У.е. – условные единицы длины, использованные программой МЕМЕ. Выделены номера повторяющихся мотивов.

Рис. 2. Консервативные мотивы в С-концевых фрагментах когезинов млекопитающих – соматических 
STAG1/2 и мейотического STAG3 – на примере собаки C. lupus familiaris (Cf).

пользована укороченная изоформа STAG1-1 Bt. 
Мы исследовали также белки SCC3 ряда мо-
дельных объектов: Saccharomyces cerevisiae, 
Arabidopsis thaliana, Caenorhabditis elegans, 
Drosophila melanogaster (STAG1 Dm) и рыбы 

Danio rerio (STAG1 Dr). Кроме того, в протео-
мах дрозофилы и рыбы мы обнаружили изофор-
мы SA, отличные от соматических (см. табл.), и 
предположили, что они могут быть ортологами 
STAG3 млекопитающих.  
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Таблица 
Исследованные компоненты когезинового комплекса: 

соматические SCC3/STAG1/STAG2 и мейотические REC11 и STAG3

Объект Обозначе-
ние белка

ID белка 
(NCBI) Аннотация NCBI

Размер 
(амино-

кислотные 
остатки)

S. cerevisiae SCC3 Sc EDN61467 Субъединица когезинового комплекса 1150

S. pombe SCC3 Sp o13816 Субъединица когезина psc3 (гомолог SCC3) 962

S. pombe REC11 Sp AAC49663 Rec11 923

C. elegans SCC3 Ce NP_506193 SCC дрожжей (субъединица митотическо-
го конденсина), член семейства гомологов 
(scc-3)

1096

A. thaliana SCC3 At NP_566119 SCC3 (белок 3 когезии сестринских хро-
матид)

1098

D. melanogaster STAG1 Dm CAA74654 Ядерный белок SA 1116

D. melanogaster STAG2 Dm NP_001097473 Стромалин-2 CG13916-PB, изоформа B 949

D. melanogaster STAG3 Dm NP_477268 Стромалин CG3423-PA 1127

D. rerio STAG1 Dr XP_692120 Предсказанный: похожий на стромальный 
антиген 1

1266

D. rerio STAG2 Dr XP_686812 Предсказанный: похожий на стромальный 
антиген 2, изоформа 2

1269

D. rerio STAG3 Dr CAQ13493 Новый белок, похожий на стромальный 
антиген 1 позвоночных (STAG1)

1251

M. musculus STAG1 Mm NP_033308 Стромальный антиген 1 1258

M. musculus STAG2 Mm CAM20006 Стромальный антиген 2 1268

M. musculus STAG3 Mm CAA06669 stag3 1240

C. lupus familiaris STAG1 Cf XP_542794 Предсказанный: похожий на стромальный 
антиген 1, изоформа 1

1258

C. lupus familiaris STAG2 Cf XP_549232 Предсказанный: похожий на стромальный 
антиген 2, изоформа 2

1268

C. lupus familiaris STAG3 Cf XP_546960 Предсказанный: похожий на стромальный 
антиген 3

1234

B. taurus STAG1 Bt XP_612779 Предсказанный: похожий на ядерный 
белок SA-1, неполный

546

B. taurus STAG2 Bt XP_001249706 Предсказанный: похожий на стромальный 
антиген 2, изоформа 1

1268

B. taurus STAG3 Bt XP_593416 Предсказанный: похожий на стромальный 
антиген 3

1240

H. sapiens STAG1 Hs NP_005853 Стромальный антиген 1 1258

H. sapiens STAG2 Hs CAI40991 Стромальный антиген 2 1268 

H. sapiens STAG3 Hs CAB59367 Стромальный антиген 3 (STAG3) 1225
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Результаты

Различие мейотической 
и двух соматических форм когезинов 

STAG по набору и последовательности 
консервативных мотивов

Прежде чем сравнивать мейотические и 
соматические формы стромалинов, мы должны 
были понять, насколько консервативны эти бел-
ки в ряду модельных объектов от дрожжей до 
человека. Для всесторонней оценки когезинов 
SCC3/SA/STAG мы использовали три парамет-
ра (см. раздел «Материалы и методы»).

У всех изученных нами когезиновых белков 
присутствовал когезиновый функциональный 
домен (у низших эукариот – IRR1, у других 
организмов –  как этот домен, так и меньший 
по размеру домен STAG). При исследовании 
набора и последовательности консервативных 
мотивов внутри домена IRR1 с помощью про-
граммы MEME мы обнаружили, что у дрож-
жей, арабидопсиса и нематоды нет никакого 
сходства по набору консервативных мотивов с 
другими объектами. У дрозофилы и позвоноч-
ных выявлен одинаковый набор мотивов. Он 
одинаков для всех белков STAG, в том числе 
мейотических, что важно для ответа на вопрос, 
поставленный в данной работе (см. Введение). 
Таким образом, по набору консервативных 
мотивов внутри домена IRR1 соматические 
и мейотические формы когезиновых белков 
не отличаются. Далее мы сравнили по этому 
параметру целые молекулы SCC3/STAG у всех 
10 объектов (рис. 1).  

Обнаружено, что у дрожжей S. pombe белки 
REC11 и SCC3 имеют мало общих (консерва-
тивных) мотивов и отличаются от белка SCC3 
другого вида дрожжей – S. cerevisiae. В белках 
арабидопсиса, нематоды и дрозофилы имеются 
отдельные мотивы, характерные для позвоноч-
ных животных. У высших эукариот начиная с 
рыбы (Dr) и кончая человеком (Hs) прослежива-
ется общий блок консервативных мотивов раз-
ной величины (от 15 до 165 условных единиц) 
в составе всех белков STAG. Этот блок намного 
превышает по размеру когезиновый домен. 

При сравнении мейотической и соматиче-
ских форм когезинов млекопитающих выявлен 
ряд отличий внутри консервативного блока – 

замена и вставки мотивов в средней части моле-
кулы (рис. 1, а, правая часть). Вне этого консерва-
тивного блока также выявлены структурные осо-
бенности для мейотической и двух соматических 
форм стромалинов. С-концевые фрагменты были 
различными у всех трех форм (рис. 2), и на этом 
уровне исследования это единственное отличие 
двух соматических стромалинов млекопита-
ющих друг от друга. Исключением является 
рыба D. rerio, у которой N-концевые фрагменты 
STAG2 и STAG1 значительно отличаются друг 
от друга (данные не приведены). N-концевые 
отрезки всех исследованных соматических 
форм стромалинов млекопитающих были сход-
ны между собой и отличались от мейотических 
STAG3 как по величине, так и по набору кон-
сервативных мотивов (рис. 1).

Аминокислотные последовательности всех 
мотивов приведены в двух дополнительных 
html-файлах (Supplement по адресу http://www.
vigg.ru/?cat_id=190), полученных нами как 
результат работы программы МЕМЕ. В файле 
MAST-STAG1,3, SCC3 содержится информация 
о наборе и последовательности консервативных 
мотивов во всех изученных белках SCC3/SA, 
а также STAG1 и STAG3. Во втором файле 
(MAST-STAG1,2,3) приведена аналогичная 
информация обо всех изученных белках STAG 
и нескольких SCC3.

Распределение электростатического заряда 
вдоль молекул стромалина 

выявляет сходство соматических форм 
и отличие их от мейотической

Найденные нами различия между сомати-
ческими и мейотическими формами когезино-
вых белков STAG по набору консервативных 
мотивов сами по себе не позволяют объяснить 
довольно серьезную смену функции мейотиче-
ских когезинов по сравнению с соматическими 
(см. Введение). С целью поиска структурной 
основы функциональных различий мы иссле-
довали распределение зарядов вдоль молекул 
белков-стромалинов.  

Как и в первой части работы, мы сначала 
выявили, насколько консервативны когезины 
SCC3/STAG по распределению зарядов при 
переходе от низших эукариот к высшим. Все 
белки SCC3 дрожжей и STAG1 дрозофилы име-
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ли свою уникальную картину распределения 
заряда. В то же время белки STAG1 и кандидаты 
в STAG3 дрозофилы и рыбы D. rerio (см. табл.) 
были очень схожи, что может свидетельствовать 
об отсутствии мейотической формы STAG у 
этих объектов.

У всех изученных представителей млеко-
питающих распределение заряда оказалось 
практически идентичным внутри каждой 
группы белков: STAG1, STAG2 и STAG3. При 
этом обе соматические формы стромалина 
были сходными по этому показателю (рис. 3). 
Мейотическая форма отличалась наличием двух 
пиков положительного заряда вместо одного в 
N-концевом фрагменте белка, а также менее 
выраженными пиками отрицательного заряда 
в средней части молекулы. 

Три формы стромалинов млекопитающих 
различаются по вторичной структуре

Мы также проанализировали вторичную 
структуру всех изученных белков (вероятность 
формирования α-спирали аминокислотными 
последовательностями, рис. 4, 5). Характерной 
особенностью когезинов SCC3/SA/STAG (за 
исключением белков арабидопсиса) было на-
личие ярко выраженного α-спирального участка 
в начальном фрагменте молекулы между 200 
и 400 аминокислотными остатками (у араби-
допсиса этот пик смещен к центру молекулы). 
У млекопитающих все белки STAG четко разде-
лились по вторичной структуре на три группы – 
STAG1, STAG2 и STAG3 (рис. 5) – с очень высо-
ким сходством в пределах групп. Можно сделать 
вывод о том, что вторичная структура строма-
линов является надежным диагностическим 
параметром для идентификации мейотических 
форм STAG.

Обсуждение

Первым этапом нашей работы было изучение 
консерватизма когезиновых белков SCC3/SA/
STAG. Ранее на основе исследования первичной 
структуры белка было показано, что у человека, 
мыши, дрозофилы и арабидопсиса сходство 
ортологов SCC3/STAG составляет лишь 25 % 
(Jones, Sgouros, 2001), в то время как STAG1 и 
2 у человека и мыши совпадают на 99 % (Pezzi 

Рис. 3. Распределение электростатического заряда 
(Charge) вдоль молекул когезиновых белков на 
примере STAG1, STAG2 и STAG3 собаки C. lupus 
familiaris. 

Черным цветом выделены характеристические пики по-
ложительного заряда, серым – отрицательного, точками – 
С-концевые пики.

et al., 2000). Одни исследователи говорили 
о консерватизме компонентов когезиновых 
комплексов – от дрожжей до человека (Losada 
et al., 2000), другие отмечали сходство N- и 
C-концевых фрагментов белков SCC3/STAG 
(Haering et al., 2002), третьи – консерватизм 
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Рис. 4. Вероятность формирования вторичной (α-спиральной) структуры в молекулах белков SCC3 
S. cerevisiae (1), SCC3 A. thaliana (2), SCC3 C. elegans (3) и STAG1 D. rerio (4).

Рис. 5. Вероятность формирования вторичной (α-спиральной) структуры в молекулах белков STAG1, STAG2  
и STAG3 млекопитающих на примере собаки (C. lupus familiaris).

только N-концевого участка (Losada et al., 2000; 
Pezzi et al., 2000). В то же время отмечалось 
и наибольшее расхождение аминокислотных 
последовательностей именно в N- и C-концевых 
фрагментах (Pezzi et al., 2000). 

Наши данные свидетельствуют о том, что 
у дрожжей и высших эукариот наблюдается 
весьма малое сходство консервативных моти-
вов даже внутри функционального домена. Эта 
черта отличает когезины SCC3/STAG от другой 
пары компонентов когезинового комплекса 

RAD21/REC8 (Гришаева и др., 2007). У дрозо-
филы, нематоды и арабидопсиса присутствуют 
некоторые мотивы, характерные для позвоноч-
ных. Что касается последних, то у них обна-
ружен общий блок консервативных мотивов, 
превосходящий по размерам функциональный 
домен IRR1, в составе всех белков STAG. 

При сравнении мейотической и соматических 
форм STAG нами обнаружены некоторые незна-
чительные различия внутри блока. Что касается 
N- и С-концевых фрагментов исследованных 
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белков STAG, то соматические формы отлича-
ются от мейотической как по величине, так и по 
набору консервативных мотивов. В литературе 
подобных сведений практически нет, кроме 
количественной оценки сходства двух форм 
когезинов у человека – 45 % (Pezzi et al., 2000). 
Однако информации о мотивах недостаточно для 
понимания того, как структура когезинов может 
определять их функции, поэтому мы предприня-
ли два дополнительных исследования.

Дополнительные исследования по распре-
делению заряда вдоль молекул когезиновых 
белков подтвердили данные, полученные нами 
при анализе консервативных мотивов, о малом 
сходстве SCC3 между собой и с белками STAG 
и о различии N-концевых фрагментов мейоти-
ческой и соматической форм белков STAG у 
млекопитающих (рис. 3). Кроме того, необходи-
мо отметить, что в центральной части молекулы 
размеры и профиль пиков отрицательного заряда 
также различны для белков STAG1/2 и STAG3, 
что может отражать небольшие вставки и заме-
ны мотивов внутри консервативного блока.

Наиболее интересными, на наш взгляд, явля-
ются результаты, полученные нами при оценке 
вторичной структуры сравниваемых белков. 
Короткий, но ярко выраженный фрагмент α-спи-
рали присутствует в начальном участке всех 
изученных когезинов – от SCC3 до STAG, 
включая мейотические STAG3 (рис. 4, 5). Этот 
α-спиральный участок входит в функциональ-
ный домен STAG, который, видимо, является 
высококонсервативным. Так, при сравнении 
трех форм STAG у человека и мыши (Pezzi 
et al., 2000) был обнаружен консервативный 
домен между 296 и 381-м аминокислотными 
остатками, т. е. непосредственно за выявленным 
нами α-спиральным участком. Исключением 
является лишь арабидопсис, у которого α-спи-
ральный участок расположен в центральной 
части молекулы.

Нам удалось выявить структурную основу 
функциональных различий двух соматических 
форм STAG позвоночных. Из литературы из-
вестно, что в соматических тканях у млекопи-
тающих и лягушки Xenopus laevis доминирует 
SA2 – ортолог STAG2 (его количество в клетках 
в три раза больше, чем белка SA1), тогда как 
в яйцах лягушки обнаружено десятикратное 
преобладание SA1 (ортолога STAG1) (Losada 

et al., 2000). У кузнечика и дрозофилы исследо-
вания проводили на SA1, что может косвенно 
свидетельствовать о его преобладании у этих 
объектов (Valdeolmillos et al., 2007). Известно 
также, что два вида соматических когезинов 
никогда не выделяются в составе одного комп-
лекса (Samara et al., 2000). Именно когезиновый 
белок SA2 у высших эукариот служит объектом 
фосфорилирования, что обеспечивает первый 
этап диссоциации когезинов из хромосомы в 
раннем мейозе (Hauf et al., 2005). Отмечено 
также, что STAG2 у человека может являться 
транскрипционным активатором, связываясь 
с факторами транскрипции и с гетерохромати-
новым белком Swi6, паралогом HP1 (Lara-Pezzi 
et al., 2004). Изучение вторичной структуры 
белков STAG млекопитающих позволило нам 
выявить четкие отличия двух соматических 
форм друг от друга (рис. 5).

Вторичная структура мейотических когези-
нов STAG3 отличает их от обеих соматических 
форм. α-спиральная конфигурация необходима 
как раз для белок-белкового взаимодействия 
(Shoeman, Traub, 1993). Молекулы SCC3/SA/
STAG совместно с SCC3/RAD21 замыкают ко-
гезиновое кольцо, состоящее из SMC1 и SMC3 
(Haering et al., 2002). Именно SCC3/SA/STAG 
играет ключевую роль в ряде процессов, про-
ходящих с участием когезинового комплекса. 
Прежде всего, это раннее освобождение когези-
нов из хромосомных плеч в профазе митоза (по 
поводу мейоза пока не все понятно). Кроме того, 
это активация транскрипции, взаимодействие 
с некоторыми инсуляторами и другие явления 
(Barbero, 2009). Есть данные о том, что после 
S-фазы клеточного цикла каждая хроматида 
может быть окружена своими когезиновыми 
кольцами, которые при установлении когезии 
сестринских хроматид соединяются попарно 
через молекулы SCC3/SA/STAG. Стабилизация 
«димера» из двух колец может осуществлять-
ся дополнительными белками WARL/Rad61 
и Pds5, также взаимодействующими с SCC3 
(Zhang, 2008; Skibbens, 2009).

Мейотический когезиновый белок STAG3, 
локализующийся на плечах мейотических 
хромосом (Kitajima et al., 2003), взаимодей-
ствует с REC8 и SMC1α (Revenkova, Jessberger, 
2006), причем REC8 является мейотическим 
паралогом SCC1/RAD21 и основой формиро-
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вания мейотических хромосомных осей (Eijpe 
et al., 2003). Вероятно, появление в мейозе 
белка REC8, замыкающего когезиновое кольцо, 
требует адекватной замены «вспомогательно-
го» партнера. Кроме того, возможно, STAG3 
играет решающую роль в организации мейоз-
специфичной оси хромосомы в прелептотене 
(Prieto et al., 2002).Такой оси нет в хромосомах 
соматических клеток. В мейозе замена RAD21 
на REC8 и появление новых партнеров – белков 
синаптонемного комплекса – неминуемо долж-
ны были привести к изменениям в структуре 
белков STAG3 по сравнению с соматическими 
ортологами STAG1/2. Мы надеемся, что нам 
удалось выявить эти отличия.

Работа выполнена при финансовой под-
держке программы Президиума РАН «Био-
разнообразие», подпрограмма «Генофонды и 
генетическое разнообразие».
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IN SILICO ANALYSIS OF THE STRUCTURAL BASE OF FUNCTIONAL 
DIFFERENCES BETWEEN SOMATIC AND MEIOTIC FORMS 
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Summary

We performed the fi rst bioinformatical comparison of components of the cohesin complex in 10 eukaryotic 
species conventionally used as model organisms for studying the molecular bases of mitosis and meiosis. Cohesin 
proteins connect sister chromatids after DNA replication. They are partially different in somatic cells (SCC3, SA1/2, 
STAG1/2) and generative cells (REC11, STAG3), which undergo mitosis and meiosis, respectively. Cohesins play 
a signifi cant role in the difference between these division types. 

Both somatic forms of mammalian stromalins, STAG1 and STAG2, differ from one another and from their 
meiotic paralog, STAG3, in all parameters studied, particularly, in secondary structure. To be able to perform 
additional functions in meiosis, cohesin STAG3 proteins acquire specifi c structural features at their N- and C-ends, 
and this is their difference from meiotic REC8 cohesins formerly studied by us.

Key words: eukaryotes, meiosis, SCC3/SA/STAG cohesin proteins, conserved motifs, in silico study.


