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Мембранные белки сейчас представляют большой интерес для биологии и медицины, однако их пространственные структуры достаточно слабо изучены. Рентгеноструктурный анализ испытывает проблемы с их кристаллизацией, в то время как ЯМР-спектроскопия не может иметь дело с комплексами такого большого веса и малой подвижности. С учётом того, что мембранные белки являются наиболее популярными мишенями для лекарственных препаратов, мы можем постулировать, что принципы, определяющие организацию, сборку и функцию каналов и рецепторов необходимо исследовать.

Поскольку большая часть мембранных белков состоит из нескольких трансмембранных спиралей, для изучения перечисленных принципов, нами был выбран наиболее простой и небольшой объект из класса мембранных белков – димер α-спиралей. Эти комплексы имеют достаточно низкий вес и высокую подвижность, однако при этом они являются хорошей моделью для исследования спираль-спиральных взаимодействий [1]. 

Была рассчитана структура димера трансмембранного сегмента сигнальной киназы ErbB2. Она представляет собой правозакрученный димер в параллельной ориентации, причём угол между спиралями составлил от 40 до 50 градусов. Спирали взаимодействуют через различные варианты гликофориновых G3G мотивов и межмолекулярные водородные связи, образовываемые боковыми цепями остатков серинов и треонинов. 

Это исследование, вместе с биохимическими данными подтвердило, что мембранные домены могут играть важную роль в функционировании мембранных белков, и предоставило дополнительные свидетельства в пользу вращательно-связанного механизма активации, предложенного для семейства ErbB. Более того, пространственная структура может объяснить эффекты ряда мутаций в трансмембранной спирали  ErbB2, которые, как полагают, связаны с развитием рака [2]. Дальнейшие исследования могут позволить создавать лекарства, которые направлены не на внеклеточный, а на трансмембранный домен с высокой специфичностью.
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