
1093

БИОХИМИЯ,  2013,  том  78,  вып.  8,  с.  1093  –  1107

УДК 577. 2

1 Московский государственный университет им. М.В. Ломоносова, 
Биологический факультет, 119991 Москва; факс: +7(495)939#4309,

электронная почта: mail@mail.bio.msu.ru, peter@protein.bio.msu.ru
2 Institute of Technology, University of Tartu, Nooruse St. 1, 

50411 Tartu, Estonia, fax: +3(72)737#4900, 
E#mail: info@tuit.ut.ee

3 Centre for Bacterial Cell Biology, Institute for Cell 
and Molecular Biosciences, Newcastle University, 
Newcastle upon Tyne, NE2 4AX, United Kingdom,

fax: +44(191)208#3205, E#mail: n.zenkin@ncl.ac.uk

Поступила в редакцию 21.12.12
После доработки 23.03.13

Процесс трансляции, т.е. биосинтез белка в строгом соответствии с закодированной в геноме информаци�
ей, является одним из самых важных процессов в живой клетке. Уже много лет трансляция остается объек�
том самых разнообразных исследований во многих лабораториях по всему миру. За это время достигнут зна�
чительный прогресс в понимании механизмов биосинтеза белка в цитоплазме бактериальных и эукариоти�
ческих клеток. Гораздо меньше известно о процессе трансляции в митохондриях эукариот, который облада�
ет рядом чрезвычайно интересных особенностей, отличающих его от цитоплазматических систем. В обзоре
обобщены известные в настоящее время данные, касающиеся биосинтеза белка в митохондриях различных
организмов; особое внимание обращено на отличия от цитоплазматических процессов трансляции.

КЛЮЧЕВЫЕ СЛОВА: митохондрии, трансляция, рибосомы, факторы трансляции.

Клетки всех эукариот, за исключением ряда
паразитических организмов, содержат митохонд�
рии. Эти органеллы обеспечивают клетки энер�
гией в процессе окислительного фосфорилиро�
вания, участвуют в синтезе жирных кислот, гема
и железосерных кластеров, а также в запрограм�
мированной клеточной смерти. Согласно об�
щепринятой концепции эндосимбиоза, мито�
хондрии произошли на ранних этапах эволюции
от α�протеобактерии, близкой к современной
Rickettsia prowazekii [1]. Постепенно в ходе пос�
тоянного взаимодействия с ядерным геномом
многие гены предшественников современных
митохондрий были перенесены в ядро, однако
небольшая их часть осталась в составе ДНК ор�
ганеллы. Трансляция митохондриальных мат�

ричных РНК (мРНК) осуществляется собствен�
ным аппаратом биосинтеза белка и требует тон�
кой координации работы двух геномов.

В настоящее время многие аспекты процесса
митохондриальной трансляции остаются мало�
изученными. Во многом это связано с тем, что
систему митохондриальной трансляции, спо�
собную к синтезу на природных матрицах, до
сих пор не удалось реконструировать in vitro ни в
одной лаборатории мира. С другой стороны, на
основе ранних работ по изучению характерис�
тик седиментации митохондриальных рибосом
и их РНК�компонентов вместе с данными по
чувствительности к антибиотикам было сделано
предположение о сходстве процесса трансляции
в митохондриях с таковым у бактерий [2–4].
После этого в научном сообществе сформирова�
лась точка зрения, согласно которой дальней�
шие эксперименты в данном направлении мог�
ли бы только подтвердить уже известные науке
факты. Однако, как стало очевидно при более
детальном рассмотрении, процесс трансляции в
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митохондриях имеет ряд отличительных осо�
бенностей, не характерных ни для аналогичной
системы в цитоплазме эукариотических клеток,
ни для клеток бактерий и архей [5, 6].

За последнее десятилетие благодаря ряду вы�
дающихся структурных исследований исследо�
вателям удалось приблизиться к пониманию
молекулярных основ феномена трансляции. В
основном, это относится к рибосомам бактерий
и цитоплазмы эукариот, для которых теперь дос�
тупны структурные данные, полученные мето�
дами криоэлектронной микроскопии и рентге�
но�дифракционного анализа [7]. Однако нема�
лого успеха удалось достичь и на пути изучения
структурно�функциональных свойств рибосом
митохондрий. Ниже мы проводим анализ важ�
нейших результатов, полученных исследовате�
лями процесса биосинтеза белка в митохондриях.

ОБЩИЕ ОСОБЕННОСТИ 
БИОСИНТЕЗА БЕЛКА 
В МИТОХОНДРИЯХ

Геном митохондрий, несмотря на универ�
сальность выполняемой им генетической функ�
ции, демонстрирует довольно высокую степень
вариации по форме, размеру и фактическому
генному содержанию [8]. Например, самая ко�
роткая описанная на сегодняшний день линей�
ная молекула митохондриальной ДНК (мтДНК)
Plasmodium falciparum (5966 п.о.) кодирует, поми�
мо большой и малой рибосомальных РНК
(рРНК), только три белка [9]. В человеческой
кольцевой мтДНК (16 569 п.о.) содержится 22 ге�
на транспортных РНК (тРНК), 13 генов, ко�
дирующих белки, а также гены 12S и 16S рРНК;
в то же время, превышающий его по размеру в
22 раза митохондриальный геном Arabidopsis
thaliana (366 924 п.о.) содержит информацию о
всего лишь 32 белковых макромолекулах и не�
полном наборе тРНК [10, 11]. Такая диспропор�
ция объясняется необычайно большим количе�
ством (>80%) некодирующих последователь�
ностей в мтДНК A. thaliana по сравнению с
простейшими (<10%) и млекопитающими, у ко�
торых гены следуют непосредственно друг за
другом или разделены всего несколькими нук�
леотидами [12]. Темп эволюции митохондриаль�
ных геномов крайне высок, что частично объяс�
няется повышенной частотой возникновения
мутаций в связи с недостаточно эффективной
системой репарации и близостью к образую�
щимся у внутренней мембраны реактивным
формам кислорода [13].

Важной особенностью трансляции в мито�
хондриях является отклонение от стандартного

генетического кода. Например, у позвоночных
животных один из трех стоп�кодонов – УГА –
кодирует триптофан, а АУА – метионин вместо
изолейцина. В митохондриях довольно часто
используются альтернативные триплеты в каче�
стве стартового кодона: АУА (Homo, Bos), АУУ
(Homo, Mus), АУЦ (Mus) и ГУГ (Coturnix, Gallus).
Что касается стоп�кодонов, то их количество в
митохондриальных системах сокращено: в са�
мом общем случае до двух, однако у паразити�
ческой нематоды Radopholis similis 7 из 12 от�
крытых рамок считывания вообще лишены ка�
нонических стоп�кодонов [14]. Для дрожжей
также характерна смена значения кодонов, на�
чинающихся с ЦУ, с лейциновых на треонино�
вые [15].

Транскрипция в митохондриях практически
всех эукариот происходит при участии фермен�
та из семейства Т3/Т7 фаговых РНК�полимераз,
инициирующих синтез на коротких промотор�
ных областях [16]. Продуктом такого синтеза в
общем случае является полицистронный пер�
вичный транскрипт [16–18]. Дальнейший про�
цессинг, согласно модели «тРНК�пунктуации»,
происходит посредством эндонуклеолитичес�
кого выщепления последовательностей тРНК,
разделяющих кодирующие белки рамки считы�
вания [19]. Так, в человеческих митохондриях
существует 11 мРНК (мРНКмт): 9 моноцист�
ронных и 2 бицистронных с перекрывающими�
ся рамками считывания, а у S. cerevisiae каждый
из 8 полипептидов считывается с отдельной
мРНК, за исключением субъединиц a и 8 АТФ�
синтетазы F0F1 типа, формирующих бицистрон�
ный транскрипт и находящихся под контролем
общего промотора [20]. Все митохондриальные
мРНК лишены кэп�структуры, но довольно
сильно отличаются друг от друга по другим ха�
рактеристикам у разных групп организмов. Так,
в человеческих митохондриальных мРНК отсут�
ствуют длинные 5'� и 3'�нетранслируемые облас�
ти (НТО), но при этом они полиаденилированы
[20]. С другой стороны, у Saccharomyces cerevisiae
зрелые транскрипты обладают длинными НТР с
обоих концов, предположительно содержащи�
ми важные в регуляторном плане элементы вто�
ричной структуры, и вообще лишены поли(А)�
трактов [21–23]. Судя по всему, это отражает
принципиальную разницу в механизмах распоз�
навания стартового кодона и сборки инициа�
торного комплекса в митохондриях дрожжей и
млекопитающих. У митохондриальных мРНК, в
отличие от бактериальных, отсутствует последо�
вательность Шайна–Дальгарно, и, соответ�
ственно, комплементарный ей сегмент рРНК
малой субъединицы. У дрожжей была обнаруже�
на октануклеотидная последовательность УАУ�
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АААУА, предположительно играющая роль об�
щего сайта узнавания рибосом, однако пока дан�
ное предположение не подтверждено экспери�
ментально [24]. Процесс деградации матричных
РНК находится под контролем субъединичного
белкового комплекса – деградосомы, обладаю�
щего РНК�хеликазной и гидролитической или
фосфоролитической экзонуклеазными актив�
ностями [25]. Примечательно, что в митохондри�
ях дрожжей не обнаружено полинуклеотидфос�
форилазы, в то время как у млекопитающих этот
фермент был найден в межмембранном простран�
стве, где, помимо выполнения своей основной
функции, он участвует в регуляции импорта не�
которых видов РНК из цитоплазмы [26].

Что касается тРНК, то их количество обычно
сильно уменьшено по сравнению с цитозольны�
ми системами (22 и 24 в случае человека и дрож�
жей соответственно), и индивидуальные моле�
кулы распознают по нескольку кодонов каждая.
При этом митохондриальные тРНК обычно ко�
роче (59–75 нуклеотидов у животных) бактери�
альных и эукариотических цитозольных [27].
Помимо этого, они часто лишены консерватив�
ных элементов третичной структуры: например,
в них не детектировано ни дальних взаимодей�
ствий между дигидроуридиловой и тимидил�
псевдоуридиловой ветвями, ни некоторых цент�
ров связывания катионов магния; последнее
обуславливает их низкую термостабильность
[28, 29]. Несмотря на отсутствие прямых струк�
турных данных, эксперименты по химической
модификации, защите от действия нуклеаз и
данные ЯМР�спектроскопии Т7�транскриптов

митохондриальных тРНК быка и нематод сви�
детельствуют в пользу близкой к канонической
L�формы молекулы [5]. Данное предположение
подтверждают результаты криоэлектронной
микроскопии митохондриальных рибосом Bos
taurus: прочно связанная в пептидил�трансфе�
разном центре тРНК обладает типичной L�кон�
формацией с впадиной в районе «локтя» [30].
Необходимо отметить, что несмотря на наличие
полного набора тРНК в составе генома митохонд�
рий S. cerevisiae, в органеллу частично импорти�
руется и принимает участие в трансляции одна
из двух изоакцепторных цитоплазматических
лизиновых тРНК с антикодоном ЦУУ [31]. В от�
личие от животных и дрожжей, в митохондрии
высших растений и трипаносоматид большин�
ство или даже все типы тРНК импортируются из
цитоплазмы [32, 33].

Митохондрии различных организмов содер�
жат особый тип рибосом (далее – миторибосо�
мы), отличный от бактериальных 70S и эукари�
отических 80S частиц. Так, у почкующихся
дрожжей миторибосомы имеют коэффициент
седиментации 74S, у млекопитающих – 55S, а у
простейших Leishmania tarentolae – всего 50S
[34–36]. На данный момент доступны лишь
структуры миторибосом B. taurus и L. tarentolae,
разрешенные при помощи криоэлектронной
микроскопии с точностью 9–14 Å [30, 35]. Как и
в общем случае, в составе миторибосом выделя�
ют большую и малую субъединицы, состоящие
из рибосомальных РНК (рРНК) и белков (таб�
лица). Самое значимое отличие миторибосом от
их цитоплазматических аналогов – это колос�
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Митохондрии лейшманий

2,2

≈245

≈1 : 3

9S (610 п.о.)

≈56

12S рРНК 
(1173 основания)

≈77

Ключевые характеристики митохондриальных и бактериальных рибосом

Митохондрии быка

2,7

≈320

≈1 : 2

12S (950 п.о.)

≈29

16SрРНК 
(1560 оснований)

≈50

Бактерии

2,3

≈260

≈2 : 1

16S (1542 п.о.)

21

23S рРНК 
(2904 основания)

5SрРНК 
(120 оснований)

34

Молекулярная масса, МДа 

Диаметр, A

Молярное соотношение РНК : белок

рРНК малой субъединицы и ее длина

Количество белков в составе малой 
субъединицы

рРНК большой субъединицы и их 
длины

Количество белков в составе большой 
субъединицы
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сальная разница в массовом соотношении РНК :
: белок, которое у бактерий составляет 2 : 1, а в
митохондриях животных и протист – 1 : 2 и 1 : 3
соответственно. При этом миторибосомы мле�
копитающих (массой 2,71 МДа и диаметром
~320 Å) больше, а у представителей простейших
(2,2 МДа и ~245 Å) – меньше по размеру, чем
рибосомы E. coli [30, 35]. Низкие значения ко�
эффициентов седиментации миторибосом обус�
ловлены их пористой структурой, которая в
свою очередь является следствием отсутствия
или сильной редукции некоторых сегментов
рРНК [37]. Например, в 12S рРНК малой субъ�
единицы миторибосом млекопитающих пол�
ностью отсутствует последовательность «анти�
Шайн–Дальгарно», а также спирали 6, 8–10, 12,
13, 16, 17, 21, 33, 37 и 39–41. Часть утраченных
элементов компенсируется новыми специфич�
ными для миторибосом белками или удлинени�
ем белков по сравнению с их бактериальными
гомологами. Тем не менее, у млекопитающих
только 19% отсутствующих последовательнос�
тей рРНК малой субъединицы и 28% большой
замещаются белками, в то время как аналогич�
ная компенсация в случае миторибосом L. taren#
tolae достигает 50%. Все это привело к появле�
нию ряда отличительных морфологических черт
на фоне сохранения общей организации субъ�
единиц и органеллы в целом. К числу таких осо�
бенностей относятся, например, туннелеподоб�
ные структуры, соединяющие межсубъединич�
ное пространство с внешней средой. Особенно
характерно для миторибосом экранирование
рРНК белками, а также преобладание белок�
белковых межсубъединичных мостиков (9 из 15
у животных) [30]. Уникальной чертой малой
субъединицы миторибосом млекопитающих яв�
ляется крайне динамичная трехгранная ворото�
образная структура, окружающая место входа
мРНК [30]. Считается, что она помогает в прив�
лечении лишенных лидерной последователь�
ности мРНК к МСР. БСР характеризуется мас�
сивным центральным протуберанцем и отсут�
ствием электронной плотности, соответствую�
щей 5S рРНК. Однако биохимические исследо�
вания показали, что 5S рРНК импортируется в
митохондрии человека из цитозоля и ассоци�
ирована в органеллах с миторибосомами [38,
39]. Отсутствие основных элементов 16S рРНК,
составляющих классический E�сайт – спиралей
11 и 68, а также петлевого участка, находящего�
ся между спиралями 76 и 77, приводит к очень
слабому связыванию тРНК в данной области
[40]. Еще одной отличительной особенностью
БСР является наличие пальцеподобной структу�
ры в P�сайте, образованной протяженными
участками специфических для митохондрий

белков центрального протуберанца. Данный
выступ взаимодействует с Т�петлей, находящей�
ся в P�сайте молекулы тРНК, и, предположи�
тельно, оказывает стабилизирующий эффект на
связывание. По всей видимости, это является
причиной того, что миторибосомы, в отличие от
бактериальных рибосом, выделяются с прочно
связанной тРНК в P�сайте. Отдельного внима�
ния заслуживает организация туннеля, через ко�
торый растущий пептид покидает рибосому [41].
В случае рибосом бактерий и цитоплазмы эука�
риот он заканчивается отверстием – PES (от
англ. Polypeptide Exit Site), представляющим со�
бой плоскую структуру, расположенную в ниж�
ней части большой субъединицы. В образова�
нии этой структуры принимают участие элемен�
ты доменов I и III 23S рРНК, а также белки L22,
L23, L24 и L29. Иначе обстоит дело в случае ми�
торибосом L. tarentolae и B. taurus, где было об�
наружено еще одно отверстие на некотором рас�
стоянии от PES (~25 Å в случае простейших),
получившее название PAS (от англ. Polypeptide�
Accessible Site) [37, 42]. Причиной образования
такой структуры служит отсутствие большей
части доменов I и III в рРНК большой субъеди�
ницы и их неполная компенсация белками. Та�
ким образом, выход растущей полипептидной
цепочки из миторибосом, по�видимому, может
осуществляться двумя разными путями.

В отличие от трансляции в цитоплазме, в ми�
тохондриях синтезируются практически исклю�
чительно гидрофобные полипептиды, образую�
щие функциональные центры комплексов цепи
переноса электронов. В связи с этим, для пра�
вильной и эффективной интеграции растущего
полипептида во внутреннюю мембрану транс�
ляция и, скорее всего, сборка миторибосом про�
исходит непосредственно на внутренней мемб�
ране [43, 44]. Достаточно хорошо изучен про�
цесс заякоривания миторибосом на мембране
митохондрий S. cerevisiae. В нем участвуют ряд
белков (Oxa1р, Mba1р, Mdm38р), а также моле�
кулы мРНК, ассоциированные с мембраной
посредством трансляционных активаторов –
особой группы белков, обнаруженной у дрож�
жей, вовлеченной в организацию и регуляцию
трансляционного аппарата. Oxa1р взаимодей�
ствует своим С�концевым доменом с митохонд�
риальным гомологом L23 в районе PES [45, 46],
Mba1р играет роль рецептора миторибосом [47],
а Mdm38р в паре с Mba1р связывается с боль�
шой субъединицей. Любопытно, что при деле�
ции всех генов, кодирующих данные белки, не
наблюдается полной диссоциации органелл от
мембраны, что свидетельствует о существова�
нии еще неоткрытых компонентов, вовлечен�
ных в данный процесс [48, 49].
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Ряд недавних исследований показал, нас�
колько сильно связаны между собой разные сту�
пени передачи генетической информации в ми�
тохондриях. Так, в митохондриях клеток челове�
ка свободный пул белка большой субъединицы
миторибосом MRPL12 селективно связывается
с митохондриальной РНК�полимеразой in vivo и
напрямую стимулирует транскрипцию в систе�
ме in vitro [50]. Считается, что это один из меха�
низмов координации сборки рибосом в митохонд�
риях. С другой стороны, митохондриальная
РНК�полимераза человека (POLRMT) имеет
совершенно независимую от транскрипции
роль в биогенезе и/или функционировании ми�
торибосом. Эксперименты по коиммунопреци�
питации и фракционированию митохондриаль�
ных лизатов свидетельствуют о том, что POL�
RMT образует комплекс с 28S субъединицей ри�
босом, в который также входит паралог митохонд�
риального фактора транскрипции h�mtTFB2 –
белок h�mtTFB1, выполняющего роль 12S
рРНК�метилтрансферазы [51]. Согласно одной
из гипотез, POLRMT стимулирует метилтранс�
феразную активность h�mtTFB1, а также предот�
вращает ассоциацию незрелых малых субъеди�
ниц с 39S субъединицами, играя роль своеобраз�
ной «точки контроля» на пути сборки малой
субъединицы.

Ниже представлено поэтапное описание
процесса трансляции на примере митохондрий
клеток млекопитающих. Параллельно приво�
дятся отличия данной системы от таковой у
дрожжей.

ИНИЦИАЦИЯ ТРАНСЛЯЦИИ 
В МИТОХОНДРИЯХ

Общая характеристика. В ходе инициации
белкового синтеза в P�сайте малой субъединицы
осуществляется поиск и позиционирование
стартового кодона матричной РНК с последую�
щим включением в комплекс инициаторной
тРНК и присоединением большой субъединицы
на завершающей стадии процесса.

Как и все этапы трансляции, инициация
проходит при участии специфических белковых
факторов. Если в случае бактерий известно три
универсальных фактора инициации: IF1, IF2 и
IF3, то в митохондриях проанализированных
живых организмов обнаружено только два –
IF2mt и IF3mt [52]. Оба экспрессированных в бак�
териальной системе человеческих фактора были
детально охарактеризованы in vitro [53]. Исполь�
зуя синтезированные in vitro 5'�концевые фраг�
менты мРНК субъединицы I цитохромоксидазы
(COI) и субъединицы II НАДН�дегидрогеназы

(ND2), удалось собрать инициаторные комп�
лексы на 55S миторибосомах из печени быка с
правильно позиционированной дрожжевой ми�
тохондриальной инициаторной тРНК (fMet�
tRNAi) [54]. По результатам анализа полученных
экспериментальных данных была предложена
рабочая модель инициации митохондриальной
трансляции (рис. 1). На первой стадии процесса
IF3mt участвует в диссоциации 55S рибосомы,
результатом чего является высвобождение 39S
субъединицы и комплекса 28S : IF3mt. Для удоб�
ства рассмотрения связывание трансляционной
ГТФазы IF2mt : GTP показано на следующей ста�
дии, однако точный момент его вступления в
комплекс остается неизвестным. Считается, что
протягивание мРНК через уникальную ворото�
образную структуру в 28S субъединице происхо�
дит до связывания fMet�tRNAi, так как было по�
казано, что IF3mt, в отличие от своего бактери�
ального гомолога, дестабилизирует связавшую�
ся в отсутствие мРНК инициаторную тРНК
[55]. Методом ингибирования реакции удлине�
ния праймера обратной транскриптазой (toe�
printing) удалось зафиксировать остановку в
продвижении мРНК после прохождения первых
17 нуклеотидов. Предполагается, что в этот мо�
мент миторибосома сканирует 5'�конец мРНК
на присутствие стартового кодона, и, если тако�
вой располагается в P�сайте, то трансляционная
ГТФаза IF2mt в GTP�связанной форме стимули�
рует связывание fMet�tRNAi. Возникшее кодон�
антикодоновое взаимодействие стабилизирует
инициаторный комплекс. Если же по какой�ли�
бо причине взаимодействия между стартовым
кодоном и антикодоном не произошло, то
мРНК возобновляет скольжение через 28S субъ�
единицу и в конечном счете диссоциирует. Пос�
ле связывания инициаторной тРНК в комплекс
входит 39S субъединица, IF2mt гидролизует свя�
занный GTP до GDP, и инициаторные факторы
покидают сформировавшийся 55S инициатор�
ный комплекс, готовый к элонгации синтеза по�
липептидной цепи.

Необходимо иметь в виду, что описанная вы�
ше схема инициации трансляции в той или иной
степени применима лишь к митохондриям мле�
копитающих, а реальный процесс, происходя�
щий in vivo, может оказаться гораздо сложнее. В
первую очередь, это связано с отсутствием у
митохондриальных мРНК животных длинных
5'�НТО (максимум 3 нт у мРНК COI). Экспери�
менты показали, что присутствие лишь трех до�
полнительных нуклеотидов перед стартовым
кодоном в случае мРНК COI приводит к сниже�
нию эффективности формирования инициатор�
ных комплексов на 40%, а 12 добавочных нукле�
отидов с 5'�стороны от стартового АУГ приводят
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к 80% снижению [54]. Совершенно иная ситуа�
ция наблюдается у дрожжей, где стартовому ко�
дону в молекулах мРНКмт предшествует длин�
ная 5'�НТО, с которой взаимодействуют специ�
фические активаторы трансляции (см. ниже).
Также в митохондриях дрожжей, в отличие от
млекопитающих, существуют две метионино�
вые тРНК: инициаторная и элонгаторная. Ранее
считалось, что для инициации синтеза белка
строго необходимо формилирование метиони�
на, связанного с инициаторной тРНК. Однако у
S. cerevisiae инициация трансляции может идти
и при отсутствии формильного остатка у fMet�
tRNAi. Недавно был обнаружен вспомогатель�
ный фактор Аер3р, который способствует свя�
зыванию неформилированной tRNAi с IF2mt

[56]. Данный белок совершенно необходим,
когда доступна лишь неформилированная фор�
ма стартовой тРНК. Аер3р является перифери�
ческим белком внутренней мембраны мито�
хондрии, содержит четыре РНК�связывающих
PPR�мотива (по�другому называющиеся пен�
татрикопептидными мотивами), и в дополнение
к роли в инициации трансляции стабилизирует
бицистронную мРНКмт, кодирующую субъеди�
ницы a и 8 АТФ�синтетазы [57]. У млекопитаю�
щих участие единственной метиониновой тРНК
в инициации или элонгации определяется кон�
куренцией между трансформилазой и элонгаци�

онным фактором EF�Tumt: сродство IF2mt к фор�
милированной форме в 50 раз выше, чем к не�
формилированной, в то время как EF�Tumt не
проявляет детектируемого сродства к fMet�
tRNAi [58].

Кроме того, в митохондриях сахаромицетов
присутствуют специальные белковые активато�
ры трансляции, большинство из которых не об�
наружены в митохондриях млекопитающих.
Например, у дрожжей S. cerevisiae такие специ�
фические белковые факторы были обнаружены
для каждого из восьми полипептидов, закодиро�
ванных в геноме органеллы [59]. Трансляцион�
ные активаторы – это закодированные в ядер�
ном геноме белки внутренней митохондриаль�
ной мембраны, участвующие в организации
процесса трансляции. Также они координируют
скорость синтеза закодированных в митохонд�
риях белков с процессами их дальнейшей сбор�
ки в состав комплексов дыхательной цепи. Де�
тальное описание трансляционных активаторов
можно найти в недавней подробной обзорной
работе на данную тему [60].

Митохондриальные факторы инициации транс=
ляции. Как уже было указано выше, ни в одной
изучавшейся системе митохондриальной транс�
ляции не удалось обнаружить гомолога эубакте�
риального IF1 [61]. Этот небольшой белок (71 а.о.
у E. coli) в бактериальной системе совместно с
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IF3 ускоряет связывание fMet�tRNAi с 30S субъ�
единицей, блокирует связывание этой тРНК в
А�участке рибосомы и ингибирует вступление в
комплекс 50S субъединицы в отсутствии fMet�
tRNAi. До последнего момента считалось, что
отсутствие IF1 в митохондриях компенсируется
короткой вставкой между доменами V и VI (сог�
ласно 6�доменной схеме организации IF2) в
IF2mt [62]. Данная гипотеза подтверждается тем
фактом, что экспрессия гена бычьего IF2mt поз�
воляет расти клеткам E. coli с делецией гена, ко�
дирующего IF1. Результаты криоэлектронной
микроскопии, полученные на 70S рибосомах в
комплексе с бычьим IF2mt и fMet�tRNAi при на�
личии мРНК и негидролизуемого аналога GTP
GDPNP, показали, что вставка в IF2mt занимает
тот же участок на межсубъединичной поверх�
ности 30S частицы, что и IF1 в бактериальной
системе [61]. В то же время, биоинформатичес�
кий анализ показал, что данная аминокислот�
ная последовательность характерна только для

позвоночных животных и не имеет гомологии с
бактериальным IF1 [52]. Следовательно, дан�
ный феномен не является универсальным. Ско�
рее всего, описываемая вставка образовалась
вторично уже после утраты IF1mt.

IF2mt является консервативным белком и де�
монстрирует значительную степень гомологии
не только с IF2 бактерий и архей, но и с соответ�
ствующим цитоплазматическим фактором эука�
риот. По аналогии с 6�доменной организацией
IF2 E. coli, в IF2mt выделяют четыре домена: III,
IV, V и VI; последний состоит из двух субдоме�
нов (CI и CII; рис. 2) [63]. Домен IV представля�
ет собой классический G�домен – центр связы�
вания гуанидиловых нуклеотидов [53]. В присут�
ствии GDPNP IF2mt связывается с 28S субъеди�
ницей в три раза более эффективно, чем в при�
сутствии GDP и в 10 раз более эффективно, чем
в отсутствии нуклеотидов, при этом константа
диссоциации для комплекса 28S : IF2mt, изме�
ренная в экспериментах с биотинилированны�
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ми миторибосомами при наличии GDPNP, ока�
залась равной 10–20 нМ [64]. Домен III образу�
ет контакты с малой субъединицей миторибосо�
мы, а домен VICII вовлечен в связывание CCA�
конца молекулы fMet�tRNAi. Специфичная для
животных вставка между доменами V и VICI,
предположительно играющая роль утерянного
аналога IF1, контактирует со спиралями h18 и
h44 рРНК и белком S12. 

Гораздо сложнее обстоит дело с третьим ми�
тохондриальным фактором инициации транс�
ляции. Низкая степень гомологии с большин�
ством бактериальных факторов (20,8% идентич�
ных аминокислот в гомологичных позициях у
человеческого фактора в сравнении с IF3 E. coli)
долгое время служила преградой на пути обна�
ружения соответствующего фактора в митохонд�
риях эукариот. Поиски ортологов IF3mt в базе
данных EST Homo sapiens оказались безрезуль�
татными. В то же время, в ней был найден белок
с высокой степенью гомологии с IF3 Mycoplasma
sp. и аналогичным фактором из хлоропластов
Euglena gracilis [65]. В итоге были обнаружены
последовательности как человеческого, так и
мышиного IF3mt. Поиск кандидатов на роль
данного фактора в геномах беспозвоночных и
низших эукариот является крайне сложной за�
дачей. Используя чувствительный алгоритм
PSI�Blast, удалось обнаружить ортолог IF3mt в
дрожжах S. cerevisiae – белок Aim23р [52]. Рост
клеток дрожжей с делецией гена AIM23 на среде
с несбраживаемыми источниками углерода вос�
станавливался при наличии гена, кодирующего
IF3mt S. pombe, что полностью подтверждает ре�
зультаты in silico. В случае млекопитающих IF3mt –
это белок длиной 278 а.о., состоящий, как и его
бактериальный гомолог, из двух доменов, соеди�
ненных линкерным участком. Согласно данным
компьютерного моделирования, N�концевой
домен IF3mt (далее N�домен) состоит из α�спи�
рального участка, расположенного напротив
β�слоя, состоящего из четырех цепей, и второй
α�спирали, продолжающейся в линкерный
участок [66]. С�концевой домен (далее С�домен)
представлен двумя α�спиралями (Н3 и Н4), ле�
жащими на состоящем из 4 цепей β�слое, в ко�
тором одна из цепей разделена на два сегмента
пролиновым остатком. Кроме того, IF3mt имеет
N� и С�концевые «хвосты» длиной 31 и 33 а.о.,
соответственно, и N�концевой сигнальный пеп�
тид, направляющий импорт в митохондрию и
отщепляемый при достижении белком матрикса
с образованием зрелой формы. Оба хвостовых
сегмента не могут быть смоделированы на осно�
ве имеющихся на данный момент структурных
данных, и, предположительно, приобретают оп�
ределенную конформацию только при связыва�

нии с малой субъединицей миторибосомы. Лин�
керный участок частично представлен α�спи�
ралью, однако биохимические исследования
бактериального гомолога указывают на то, что
линкер обладает значительной гибкостью [67].

Как и бактериальный фактор, IF3mt способ�
ствует сборке инициаторного комплекса на 28S
субъединице при наличии в системе мРНК и
IF2mt : GTP. Это достигается путем активной
диссоциации 55S рибосом на большую и малую
субъединицы [65]. Свойственная бактериально�
му фактору корректирующая активность, нап�
равленная на диссоциацию неканонических
инициаторных комплексов, у IF3mt не наблюда�
ется. Более того, предполагаемые аминокислот�
ные остатки, вовлеченные в данный процесс, не
сохранились в составе митохондриального фак�
тора [55].

Распределение ролей между N� и С�домена�
ми бактериального и митохондриального фак�
торов существенно различается. У бактериаль�
ного белка все функции выполняет С�домен, в
то время как N�домен усиливает связывание
С�концевого участка с рибосомой, при этом сам
почти не взаимодействует с ней. Линкер лишь
механически соединяет оба домена и не несет
никакой функциональной нагрузки. У IF3mt на�
ибольшей аффинностью к малой субъединице
обладает С�домен с линкером (Kd 60 нМ против
30 нМ для полноразмерного белка) [68]. Связы�
вание N�домена с 28S субъединицей характери�
зуется большей величиной Kd – 240 нМ. Инте�
ресно, что в обоих случаях удаление линкера
приводит к падению аффинности (Kd 90 и 390 нМ
соответственно). Следовательно, линкерный
участок модулирует IF3mt, затрудняя его замеще�
ние большой субъединицей. Замены аминокис�
лотных остатков С�концевого домена в позици�
ях 170, 171 и 175 на остатки аланина приводят к
практически полной утрате способности диссо�
циировать миторибосомы и стимулировать об�
разование инициаторного комплекса. При этом
мутантные формы белка связываются с малой
субъединицей так же хорошо, как и немутиро�
ванный фактор [66]. Вероятнее всего эти остат�
ки играют важную роль в блокировании меж�
субъединичного мостика B2b. Эти наблюдения
легли в основу современной концепции, соглас�
но которой IF3mt выступает в роли фактора, осу�
ществляющего активную диссоциацию митори�
босом. Делеция N� и С�концевых хвостов при�
водит к десятикратному увеличению сродства
фактора к большой субъединице, при этом
большая часть этого эффекта определяется
именно N�концевым удлинением. Как было
упомянуто в предыдущем разделе, IF3mt прояв�
ляет еще одну любопытную активность, не
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встречающуюся у бактериальных гомологов:
диссоциация fMet�tRNAi, если она связалась с
28S субъединицей при отсутствии мРНК. Дан�
ный феномен наблюдается только при наличии
С�хвоста и линкера, а аминокислотные остатки
С�концевого хвоста в положениях 247 и 248 иг�
рают ключевую роль в данном процессе [68]. Сог�
ласно имеющейся трехмерной модели, С�кон�
цевое удлинение направлено в сторону линкер�
ного региона, что позволяет этим участкам бел�
ка действовать сообща.

Что касается участка связывания IF3mt с ма�
лой субъединицей, то здесь наблюдаются значи�
тельные отличия от бактериальной системы.
Большинство данных было получено с исполь�
зованием методики химического сшивания с
последующей масс�спектрометрией. Полнораз�
мерный IF3mt связывается с белками MRPS5,
MRPS9, MRPS10, MRPS18, которые имеют со�
ответствующих гомологов в 70S рибосоме, а так�
же с группой специфичных митохондриальных
белков малой субъединицы: MRPS29, MRPS32,
MRPS36 и PTCD3. При этом только белок
MRPS10, расположенный в области головы 28S
субъединицы, сшивался с N�доменом IF3mt, в то
время как остальные обнаруженные белки сши�
вались с С�доменом и линкером. Любопытно,
что удаление обоих хвостовых доменов не изме�
няет характер связывания фактора с миторибо�
сомой [69].

СТАДИЯ ЭЛОНГАЦИИ 
ТРАНСЛЯЦИИ В МИТОХОНДРИЯХ

Общая характеристика. Если провести срав�
нение между всеми известными системами
трансляции, то самой консервативной окажется
именно стадия элонгации полипептидной цепи,
не претерпевшая в процессе эволюции сущест�
венных изменений. Митохондриальный фактор
элонгации ГТФаза EF�Tumt (от англ. Elongation
Factor Thermounstable) образует тройственный
комплекс с аминоацил�тРНК и GTP и доставля�
ет активированные аминокислотные остатки в
А�сайт миторибосомы [70]. В случае формиро�
вания правильного кодон�антикодонового дуп�
лекса происходит гидролиз GTP, после чего
фактор высвобождается из комплекса с рибосо�
мой. Замена связанного молекулой EF�Tumt

GDP на GTP осуществляется под действием со�
ответствующего фактора обмена гуанидиловых
нуклеотидов – EF�Tsmt. Рибосома катализирует
реакцию транспептидации, в результате кото�
рой деацилированная тРНК остается в P�сайте,
а удлиненная на один аминокислотный остаток
пептидил�тРНК располагается в А�сайте. На за�

вершающей стадии рабочего цикла элонгации
ГТФаза митохондриальный фактор транслока�
ции 1, EF�G1 (от англ. Elongation Factor G 1),
катализирует смещение относительно мРНК на
один кодон в направлении 5'–3', в результате че�
го деацилированная тРНК покидает рибосому, а
пептидил�тРНК перемещается в Р�сайт и цикл
начинается заново. Существование у 55S рибо�
сомы универсального для бактериальных и ци�
топлазматических рибосом эукариот E�сайта до
сих пор ставится под сомнение [30].

Митохондриальные факторы элонгации транс=
ляции. EF�Tumt выделяется из фракции митохонд�
рий печени быка исключительно в виде крайне
прочного комплекса с EF�Tsmt (от англ. Elonga�
tion Factor Thermostable), не диссоциирующего
при наличии GDP в концентрации до 1 мМ [71].
Такое поведение факторов объясняется необыч�
ными термодинамическими характеристиками
EF�Tumt: Kd для его комплексов с GDP и GTP
равны 1 и 18 мкМ соответственно, в то время
как для комплекса  с EF�Tsmt – 5,5 нМ [72]. Сте�
хиометрически оба фактора присутствуют в ми�
тохондриях in vivo в соотношении 1 : 1 и в коли�
честве ≈400 копий на одну митохондрию, что до�
вольно сильно отличается от ситуации, наблюда�
емой в бактериальной клетке (8 : 1 и ≈200 000 мо�
лекул соответственно) [73]. Сигнал митохондри�
альной локализации был точно определен для
обоих белков путем установления последова�
тельности N�конца в очищенных препаратах,
выделенных из митохондрий [74].

Рентгеноструктурный анализ кристаллов
EF�Tumt : GDP показал, что белок сохраняет
трехдоменную схему организации, характерную
для бактериальных гомологов [75]. Домен I сос�
тоит из 8 α�спиралей и 8 β�тяжей, образующих
карман для связывания гуанидиловых нуклео�
тидов. Гибкий линкерный участок из 11 амино�
кислотных остатков соединяет G�домен с доме�
ном II, который образован 11 β�тяжами, сло�
женными в мотив «греческий ключ». Домен III
сворачивается в структуру «jellyroll», образован�
ную β�слоем из 6 цепей. Любопытной чертой
митохондриальных факторов по сравнению с
бактериальными является присутствие С�кон�
цевого удлинения. Так, у человека и быка его
длина составляет 11, а у C. elegans – целых 57 а.о.
Считается, что у нематод этот участок необхо�
дим для образования тройственного комплекса
с тРНК, для которых типичны необычно корот�
кие Т�стебли и полное отсутствие D�стебля. Од�
нако у млекопитающих его функцию связывают
с участием в связывании аминоацил�тРНК с ма�
лой рибосомальной субъединицей.

Карман для связывания акцепторной руки
аминоацил�тРНК образован на стыке между до�
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менами I и II/III. Интересно, что EF�Tumt остает�
ся активным в системе с бактериальными тРНК,
а EF�Tu из E. coli не способен участвовать в
элонгации, используя митохондриальные тРНК
[76, 77]. Образование правильного кодон�анти�
кодонового дуплекса в А�сайте посылает через
тело молекулы тРНК к G�домену EF�Tu сигнал,
приводящий к гидролизу GTP [78]. Предполо�
жительно, более короткие молекулы митохонд�
риальных тРНК в комплексе с бактериальным
фактором позиционируются на рибосоме не
совсем правильно и не могут в должной степени
стимулировать гидролиз нуклеотидов.

Помимо участия в стадии элонгациии транс�
ляции, EF�Tumt выступает в роли шаперона в
процессе контроля качества митохондриальных
белков [79]. EF�Tumt связывается с несвернуты�
ми или неправильно уложенными новосинтези�
рованными полипептидами и направляет их к
протеазному комплексу, где они подвергаются
деградации.

Низкая степень гомологии с бактериальны�
ми гомологами (25–35%) долгое время не позво�
ляла получить достоверных сведений о трехмер�
ной организации EF�Tsmt. Бактериальный фак�
тор состоит из четырех доменов: N�концевой,
коровый (разделенный на N� и C�субдомены),
домен димеризации с укладкой «coiled�coil» и
С�концевой модуль [80]. Данные рентгенострук�
турного анализа комплекса EF�Tumt : EF�Tsmt по�
казали, что часть митохондриального фактора
довольно сильно отличается от описанной схе�
мы организации. Самой консервативной частью
белка является его N�домен, который подобно
бактериальному гомологу сложен из трех α�спи�
ралей. Хотя, в целом, коровый домен сохраняет
укладку по типу «β�сэндвич», количество и ха�
рактер организации β�тяжей варьирует. Наибо�
лее существенное отличие – это сильная редук�
ция домена димеризации, который в случае ми�
тохондриального фактора представляет большую
петлю, упакованную напротив субдомена C, и
полное отсутствие С�концевого модуля. 

Процесс обмена GDP на GTP сопровожда�
ется существенными конформационными пере�
стройками в EF�Tumt, приводящими к разрыву сай�
та связывания гуаниловых нуклеотидов, и пред�
положительно проходит в три стадии [81–83].
На первом этапе разрушается сайт связывания
катионов Mg2+, затем дестабилизируется связы�
вание одного атома кислорода при β�фосфате,
и, в конечном счете, нарушаются связи с рибо�
зой и пуриновым кольцом нуклеотида. Таким
образом, взаимодействие EF�Tsmt с EF�Tumt : GDP
приводит к большим конформационным изме�
нениям последнего, выражающимся в значи�
тельных изменениях в расположении доменов,

что не характерно для соответствующих комп�
лексов E. coli и T. ther#mophilus.

Эквивалент бактериального EF�Ts отсут�
ствует в почкующихся дрожжах S. cerevisiae, од�
нако обнаружен у делящихся дрожжей Schizosac#
charomyces pombe. Это является еще одним дока�
зательством того, что система митоходриальной
трансляции делящихся дрожжей ближе к тако�
вой у человека, нежели аналогичная система в
митохондриях почкующихся дрожжей. Более
того, EF�Tumt S. cerevisiae имеет иные константы
связывания гуаниловых нуклеотидов (5 и 25 мкМ
против 300 и 3 нМ у E. coli) и не стабилизирует�
ся GDP, как его бактериальный аналог [84]. От�
сутствие EF�Tsmt и особенности EF�Tumt в мито�
хондриях S. cerevisiae смогли объяснить с по�
мощью следующего мутационного эксперимен�
та. Точечные замены определенных аминокис�
лотных остатков в EF�Tumt S. pombe приводят к
его независимости от EF�Tsmt и тем самым ими�
тируют ситуацию у S. cerevisiae, делая EF�Tumt

S. pombe функционально похожим на EF�Tumt

S. cerevisiae и на другие GTPазы, способные са�
мостоятельно обменивать GDP на GTP [85].

В противоположность бактериям, у которых
один и тот же белок EF�G работает во время и
элонгации, и терминации, в митохондриальной
системе млекопитающих существуют два гомо�
лога EF�G: EF�G1mt и EF�G2mt, аминокислотная
последовательность которых идентична на 35%
[86]. EF�G1mt проявляет транслокационную ак�
тивность как в системе с 55S миторибосомами,
так и с бактериальными 70S моносомами. В про�
тивоположность этому, бактериальный EF�G не
работает с митохондриальными рибосомами. Экс�
перименты на гибридных рибосомах, имеющих
гетерологические рибосомные белки L7/L12,
показали, что данная специфичность действия
связана именно с сайтом посадки трансляцион�
ных ГТФаз в районе выступа L7/L12 [87].

Несмотря на то, что EF�G1mt был выделен
из печени быка много лет назад, он остается
одним из самых слабо охарактеризованных
белков митохондриального аппарата трансля�
ции [88]. По аналогии с бактериальным бел�
ком EF�G1mt структурно подразделяется на
пять доменов, а его форма поразительно схожа
с таковой у тройственного комплекса EF�Tu :
: GDPNP : Phe�tRNAPhe [89]. Примечательно,
что фусидовая кислота не ингибирует EF�G1mt

в системе с миторибосомами, а при тестирова�
нии этого фактора на бактериальных рибосо�
мах наблюдаемый от данного антибиотика эф�
фект незначителен [88]. При этом все предпо�
ложительно вовлеченные во взаимодействие с
антибиотиком аминокислотные остатки предс�
тавлены в митохондриальном факторе.
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ТЕРМИНАЦИЯ ТРАНСЛЯЦИИ 
И РЕЦИКЛИНГ В МИТОХОНДРИЯХ

Третья и четвертая стадии биосинтеза белка
в митохондриях наступают тогда, когда стоп�
кодон мРНК оказывается в А�сайте миторибо�
сомы и декодируется транс�действующим бел�
ковым фактором. Согласно общепринятой ра�
бочей модели терминации и рециклинга, стоп�
кодон распознается фактором терминации
RF1amt (от англ. Release Factor 1), который спо�
собствует гидролизу сложноэфирной связи
между находящейся в Р�сайте молекулой тРНК
и присоединенным к ней новосинтезирован�
ным полипептидом, что приводит к освобожде�
нию последнего [90]. Расщепление происходит
в пептидил�трансферазном центре большой
субъединицы и сопровождается гидролизом
GTP. Механизм высвобождения RF1amt из
комплекса с миторибосомой до сих пор неиз�
вестен. После освобождения новосинтезиро�
ванного полипептида факторы RRF1mt (от англ.
Ribosome Recycling Factor) и RRF2mt : GTP (он
же EF�G2mt) вместе способствуют диссоциации
тРНК и мРНК от рибосомы, а также диссоциа�
ции рибосомных частиц на субъединицы (рис. 3),
создавая условия для повторного использования
рибосомы в следующем эпицикле трансляции.
Для освобождения RRF1mt и EF�G2mt от боль�
шой субъединицы необходим гидролиз GTP,
связанного с EF�G2mt.

До недавнего времени в научной литературе
было широко распространено мнение об ис�
пользовании расширенного репертуара стоп�
кодонов в митохондриях человека [91]. Две отк�
рытые рамки считывания заканчиваются нес�
тандартными триплетами – АГА и АГГ в случае
генов MTCOI и MTND6 соответственно. Лишь
недавно появились данные, свидетельствующие
о том, что 55S миторибосома при достижении
этих триплетов вызывает сдвиг рамки считыва�
ния на –1 нуклеотид, что приводит к установке
в А�сайте миторибосомы стандартного стоп�ко�
дона УАГ, который распознается при помощи
RRFmt [92]. Таким образом, из модификаций ге�
нетического кода в митохондриях млекопитаю�
щих имеется лишь самая стандартная, а именно
перекодировка УГА в триптофановый кодон.

Существуют два основных класса факторов
терминации RF: класс I и класс II [93]. Меха�
низм узнавания этими белками мРНК зависит
от нуклеотидной последовательности последней
в случае факторов первой, но не второй группы.
В митохондриях изученных групп организмов
не было обнаружено факторов, относящихся к
классу II. У архей и в цитоплазме эукариот все
три стоп�кодона узнаются одним единственным

белком – aRF1 и eRF1 соответственно, а у бак�
терий двумя, при этом кодон УАА узнается обо�
ими факторами, RF1 вдобавок к этому распоз�
нает УАГ, а RF2 – УГА [94, 95]. Биоинформати�
ческий анализ показал, что митохондриальные
факторы по своей аминокислотной последова�
тельности схожи с бактериальным RF1 [96].

Используя известную структуру RF1 Thermus
thermophilus, удалось смоделировать трехмер�
ную организацию человеческого RF1mt [90].
Оказалось, что все характерные для данного
класса белков домены и мотивы сохранились в
митохондриальном факторе. В частности,
участвующий в узнавании стоп�кодона мотив
PXT домена 2 (PKT в данном случае) и элемент
верхушки α�спирали 5 домена 4, а также крайне
консервативный мотив GGQ домена 3, катали�
зирующий гидролиз сложноэфирной связи
между тРНК и новосинтезированным пептидом
[97], сохраняют пространственную организа�
цию функционально активного белка. Именно
эта, так называемая «открытая» конформация
фиксируется на рибосоме после того, как стоп�
кодон в А�сайте был распознан, а домен 3 раз�
вернулся перпендикулярно по отношению к ос�
тальной части белка и расположился в пепти�
дил�трансферазном центре большой субъеди�
ницы [98]. Любопытно, что в человеческих ми�
тохондриях помимо RF1mt было обнаружено
еще два белка, имеющих GGQ мотив в амино�
кислотном окружении свойственном белкам
семейства RF, а именно ICT1 и C12orf65 [99,
100]. Однако, как выяснилось позже, только
ICT1 демонстрирует зависимую от рибосом, но
в то же время независимую от кодона в А�сайте
пептидил�гидролазную активность. Данный бе�
лок предположительно участвует в высвобожде�
нии пептида от «застрявшей» на лишенной
стоп�кодона матрице РНК рибосомы, т.е. вы�
полняет в митохондриях млекопитающих
функцию аналогичную той, которую играет
тмРНК в цитоплазме бактерий [101]. Более то�
го, согласно результатам экспериментов по ко�
иммунопреципитации, белок ICT1 прочно ас�
социирован с большой субъединицей митори�
босом и функционально активен в гетерологи�
ческой системе с 70S рибосомами.

Как уже упоминалось в предыдущей главе, в
митохондриях животных существуют две формы
белка EF�G: EF�G1mt и EF�G2mt. Первый задей�
ствован на стадии транслокации, а основная
роль последнего – это участие в процессе ре�
циклинга. Более того, результаты эксперимен�
тов in vivo на штамме E. coli с температурозави�
симым аллелем RRF дают основания считать
EF�G2mt неотъемлемым участником данной ста�
дии трансляции, так как только в комбинации с
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ним RRFmt способен восстановить нормальный
фенотип мутантного штамма [102]. Есть все ос�
нования полагать, что обнаруженное в митохонд�
риях млекопитающих разделение функций, вы�
полняемых у бактерий одним белком, свой�
ственно митохондриям всех эукариотических
организмов. Любопытно, что, как показал де�
тальный биоинформатический анализ, такое
разделение функциональных активностей явля�

ется асимметричным: в то время как у EF�G2mt

наблюдается сохранение общей архитектуры
данного класса белков, у EF�G1mt происходили
изменения в G�домене, совершенствующие или
видоизменяющие характер взаимодействия с
нуклеотидами [103].

Стадия рециклинга в митохондриях имеет
еще одну интересную особенность по сравне�
нию с бактериальной системой: гидролиз свя�
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занного с EF�G2mt GTP происходит после дис�
социации миторибосом на субъединицы и, ско�
рее всего, необходим для ухода EF�G2mt и, пред�
положительно, RRFmt с большой субъединицы,
что позволяет субъединицам ассоциировать
вновь в отсутствие IF3mt [102].

В настоящем обзоре мы попытались свести
воедино имеющиеся в распоряжении научного
сообщества данные относительно биосинтеза
белка в митохондриях эукариотических клеток.
Очевидно, однако, что наши знания относи�
тельно биосинтеза белка в митохондриях вовсе
не являются исчерпывающими. Не имеется ни
детальных структурных данных относительно
митохондриальных рибосом, ни точного биохи�
мического описания процессов, происходящих
в ходе митохондриальной трансляции. Несмот�
ря на то, что, в целом, митохондриальная транс�
ляция организована по прокариотическому ти�
пу, она характеризуется целым рядом сущест�
венных отличий от бактериальной системы. В
последние годы, с появлением все новых и но�
вых работ, описывающих такие отличия, инте�
рес научного сообщества к биосинтезу белка в
митохондриях неуклонно растет. В связи с этим
мы считаем, что в самое ближайшее время сле�
дует ждать еще большего количества выполнен�
ных исследований, которые помогут пролить

свет на структурно�функциональные особен�
ности данного процесса.
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Translation, that is biosynthesis of polypeptides in accordance with information encoded in the genome, is one of the
most important processes in living cells and has been in the spotlight of international research for many years. The
mechanisms of protein biosynthesis in bacteria and in the eukaryotic cytoplasm are now understood in great detail.
However, much less is known about translation in eukaryotic mitochondria, which is characterized by a number of
unusual features. In this review we summarize current knowledge about mitochondrial translation in different organ�
isms while paying special attention to the aspects of this process that differ from cytoplasmic protein biosynthesis.
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