
На спектрах поглощения присутствует характерный для НЧЗ пик плазмонного резонанса высо-
кая интенсивность которого указывает на значительное содержание НЧЗ в полученных коллоидных 
растворах. 

ζ-потенциал наночастиц оценивали с помощью электрофоретического рассеяния света (Zetasizer 
Nano ZS, Malvern). Полученные результаты показали, что наночастицы, стабилизированные цитратом 
натрия и β-циклодектрином, заряжены отрицательно и достаточно стабильны. Среднее значение ζ-по-
тенциала для НЧЗ-ЦТ и НЧЗ-ЦД составил соответственно -36±14 мВ и -36±10 мВ.  
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Рис. 2. Микрофотография ТМ с осажденными НЧЗ, полученная методом растворовой электронной микроско-
пии. ТМ-НЧЗ-ЦТ слева, ТМ-НЧЗ-ЦД справа  

На микрофотографии для ТМ-НЧЗ-ЦТ (рис. 2) наблюдается плотное и равномерное распределе-
ние наночастиц по поверхности ТМ. При анализе микрофотографии ТМ-НЧЗ-ЦД видно, что наноча-
стицы распределены неравномерно и образуют скопления, довольно крупные скопления на поверхно-
сти ТМ. Потребуется дополнительная модификация поверхности для получения равномерного и плот-
ного покрытия ТМ-НЧЗ-ЦД. В целом, полученные результаты демонстрируют, что НЧЗ, синтезирован-
ные с использованием представленных методик, могут быть перспективными для применения в био-
медицинских приложениях. 
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Введение. Макаки-резусы (Macaca mulatta) являются одними из наиболее широко известных не-

человекообразных приматов, которые демонстрируют большое сходство с человеческой физиологией 
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и нейробиологией, и, в связи с этим, могут являться модельным объектом для многих биомедицинских 
исследований, в частности, связанных с радиобиологией. Геном макаки-резуса был расшифрован (се-
квенирован) относительно недавно 1. Это третий прочтённый геном примата (после человека 2 и шим-
панзе 3). Полученный объем знаний о геноме макаки-резуса существенно ускоряет процесс понимания 
эволюционных изменений в организме человека. 

Как известно, изменения в генах группы GRIN могут привести к таким нейродегенеративным 
болезням, как болезнь Альцгеймера, различные формы эпилепсии (генетическая и посттравматиче-
ская), энцефалопатии и др. Именно генами группы GRIN кодируются отдельные субъединицы синап-
тических NMDA-рецепторов. Текущие исследования, направленные на решение фундаментальных 
биологических и прикладных биомедицинских вопросов, опираются на различные генетические и ге-
номные анализы. Поэтому геном макак-резусов является предметом большего изучения для правиль-
ной интерпретации результатов и экстраполяции этих результатов на человека. 

Целью исследования является структурный анализ рецепторов NMDA человека и макаки-резуса. 
Решение задачи включает этапы сравнения пространственных (трёхмерных) белковых структур субъ-
единиц синаптического рецептора NMDA человека и макаки-резуса, построения пространственных 
структур NMDA рецепторов для человека и макаки-резуса и непосредственного моделирования пор 
ионного канала NMDA-рецепторов человека и макаки-резуса.  

Материалы и методы. Исследования со всевозможными подходами выравнивания генных по-
следовательностей в виде мономеров ДНК/РНК были проведены нами в работе 4, где использовались 
программы BLAST 5 и Jalview 6. 

На данном этапе исследования поиск аминокислотных последовательностей с целью построения 
нужных структур рецепторов осуществлен в базах NCBI, UniProt и RCSB PDB. Построение NMDA-
рецепторов, моделирование поры ионного канала и анализ полученных результатов проходило с ис-
пользованием программ VMD 7, MODELLER 8, CHARMM-GUI 8, GROMACS 9 и HOLE 10. 

На основе трёхмерных структур из Uniprot были восстановлены недостающие аминокислотные 
остатки (а.о.) в моделях синаптических рецепторов, взятых из PDB. Для построения модели синапти-
ческого NMDA-рецепторов человека GluN1-GluN2C и GluN1-GluN3A были выбраны модели с кодом 
8E97 и 8USW соответственно. Для восстановления недостающих участков использовалось выравнива-
ние с помощью VMD, либо его комбинация с MODELLER. Список восстановленных/заменённых 
участков представлен в Таблице 1. 

После этого было произведено попарное сравнение моделей из PDB с восстановленными струк-
турами. Для рецепторов GluN1-GluN2C наибольшие различия наблюдались в цепи D, где среднеквад-
ратичное отклонение (СКО) двух структур составляло 0,375 Å. Для рецепторов GluN1-GluN3A 
наибольшее сходство наблюдалось в цепи C (0,358 Å), а наибольшие различия в цепях B и D, где зна-
чение СКО составило 0,705 и 0,718 Å соответственно. 

 

Таблица 1. Восстановленные участки в структурах рецепторов GluN1-GluN2C (8E97) и GluN1-GluN3A 
(8USW) человека (а.о. – аминокислотные остатки). 

8E97 8USW 
Субъединица Цепь а.о. Субъединица Цепь а.о. 

GluN1 
A 585-601 GluN1 A/C 580-627 

B 585-601 799-847 
799-847 

GluN3A B/D 

57-123 

GluN2C 
C 

438-446 494-510 
538-597 663-739 
614-622 914-925 

D 577-595 956-976 
615-622  
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Рис. 1. Восстановленные модели NMDA рецепторов человека: а) структура 8E97; б) структура 8USW. Восста-

новленные участки структур выделены синим цветом 

Результаты. На основе модели рецептора человека GluN1-GluN3A, полученной нашей исследо-
вательской группой, была построена модель данного рецептора для макаки-резус. Для этого с помо-
щью NCBI-BLAST были найдены отличия в аминокислотных последовательностях человека и макаки-
резус. Далее, с помощью выравнивания в VMD была произведена замена аминокислот. Таким образом, 
в субъединицах GluN1 с целью получения новой структуры для макаки были заменены а.о.: 415, 657, 
810, 844, 845, 846, а в субъединицах GluN3A замене подлежали участки: 71, 93, 117, 118, 121, 387, 457, 
479, 551, 622, 676, 690, 722, 830, 885, 902, 909, 968 – 976. 

Для модельной структуры GluN1-GluN3A была построена топология с помощью пакета Charmm-
GUI 8. В результате получена молекулярная система рецептор-мембрана-вода, где мембрана представ-
ляла собой липидный бислой из 410 молекул POPC в одном слое, гидратированной 164056 молекулами 
воды. В молекулярной структуре также присутствуют 8 ионов Mg2+ в качестве магниевого блока ион-
ного канала рецептора, 441 ион Na+ и 439 ионов Cl–. Далее, полученная полноатомная молекулярная 
система подверглась моделированию методом молекулярной динамики (МД) с помощью пакета 
Gromacs 9. На Рис. 2 представлена суперпозиция рецепторов человека (голубой) и макаки резус (синий) 
спустя 30 нс моделирования методом МД. Расчет СКО показал, что значение отклонения по всей длине 
рецепторов после уравновешивания составило 8,6 Å и после моделирования – 17,8 Å.  

Построены двухмерные изображения ионных каналов, а также графики, показывающие измене-
ние их размера на протяжении всей длины (см. Рис. 3). Наименьшие различия обнаружены в лиганд-
связующем домене. Наибольшие различия наблюдаются в N-конце. В области трансмембранного до-
мена изменения радиуса канала у макаки-резуса происходит более плавно, чем у человека и минималь-
ный радиус составляет 1,3 Å, у человека радиус ионного канала меняется скачкообразно и составляет 
2,3 Å. После 30 нс моделирования размер канала в области TMD стабилизировался и составил 0,7 и 1,0 
Å (Рис. 3). 

 
Рис. 2. Суперпозиция структуры рецептора NMDA GluN1-GluN3A человека (голубой) и макаки резус (синий) 

до (а) после 30 нс (б) моделирования. Красные шарики – ионы магния в области ионного канала 

а)                                                                           б) 
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Рис. 3. Сравнение размера ионного канала человека и макаки резус: а) ионный канал NMDA рецепторов чело-

века и макаки до (зелёный и синий) и после (прозрачно зелёный и синий) моделирования; б) радиус ионных ка-
налов человека и макаки с указанием локализации в доменах рецепторов (R – радиус натрий ионного канала на 
разных участках относительно Z – длины рецептора, пунктиром отмечено разделение  TMD – трансмембран-

ного, образующего пору ионного канала, LBD – лиганд-связующего и ATD – N-концевого доменов) 

Заключение. Для каждого из генов семейства GRIN у человека на базе NCBI было найдено два 
возможных варианта нуклеотидной последовательности (НП), из сборок генома T2T-CHM13v2.0 и 
GRCh38.p14 12.  Каждая из них сравнивалась с одной и той же нуклеотидной последовательностью 
обезьяны. Для последовательностей человека и макаки-резуса проводилось парное выравнивание по 
всей длине последовательности. Исходя из полученных результатов, можно сделать вывод о том, что 
в процессе эволюции наибольшие изменения претерпел ген GRIN3B, для него обнаружено наименьшее 
соответствие последовательностей (процент идентичности ~90%). Наиболее консервативными явля-
ются варианты последовательностей – GRIN1 (96%), GRIN2C (95%), GRIN2D (94%). 

Проведенный в работе сравнительный анализ структур NMDA-рецепторов человека (Homo 
sapiens) и макаки-резуса (Macaca mulatta), кодируемых генами группы GRIN, выявил структурные раз-
личия в NMDA-рецепторах человека и макаки-резуса, которые могут иметь важные последствия для 
биомедицинских исследований. Наибольшие различия сосредоточены в амино-концевом домене 
(ATD), что указывает на потенциальные межвидовые различия в функциональных и фармакологиче-
ских свойствах рецепторов. Особое значение имеет обнаруженная большая ширина ионного канала у 
человека, которая, обусловливает более высокую проводимость по сравнению с макакой-резусом. Эти 
структурные особенности необходимо учитывать при экстраполяции экспериментальных данных, по-
лученных на макаках-резусах, на человека в контексте изучения нейродегенеративных заболеваний и 
других прикладных исследований. 
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Шумовое загрязнение промышленных территорий является одним из ключевых факторов, влия-

ющих на состояние окружающей среды и здоровье населения. Особенно актуальным становится во-
прос нормирования и контроля шумового воздействия в условиях приближенного расположения про-
изводственных объектов к селитебным зонам. В этой связи особое значение приобретает определение 
параметров санитарно-защитной зоны (СЗЗ), которая представляет собой территорию, предназначен-
ную для ограничения или предотвращения негативного воздействия промышленных объектов на окру-
жающую среду и население. Важно учитывать не только нормативные требования, но и природно-
климатические особенности конкретного региона, такие как роза ветров, температурный режим и аку-
стические свойства ландшафта. 

Настоящее исследование посвящено комплексной оценке существующего шумового воздей-
ствия промышленного предприятия, расположенного в юго-восточной части городского округа Дубна, 
с применением натурных замеров, ручных расчетов и программного моделирования шумового воздей-
ствия с применением компьютерной программы «Интеграл. Эколог-Шум». 

Целью данной работы является оценка уровня шумового воздействия промышленного предприя-
тия на прилегающую территорию с целью необходимости установления санитарно-защитной зоны на 
основе натурных измерений, расчетных методов и компьютерного моделирования. 

Основными задачами исследования являются: 
1. Проведение инвентаризации оборудования предприятия для установления перечня, количе-

ства производственного оборудования и их шумовых характеристик. 
2. Выполнить натурные измерения уровня шума с использованием сертифицированных акусти-

ческих приборов. 
3. Обработать полученные данные с применением MS Excel согласно СП 51.13330.2011. 
4. Составить картосхему предприятия в программе nanoCAD. 
5. Смоделировать распространение шума с использованием программы «Интеграл. Эколог-

Шум». 
6. Сравнить полученные значения с гигиеническими нормативами и определить необходимость 

создания санитарно-защитной зоны по фактору шума. 
Предприятие занимается услугами лазерной резки листового металла, труб, профиля, свароч-

ными, фрезерными, токарными, слесарно-сборочными работами, шлифовкой, покраской, сборкой и 
упаковкой готовых изделий. Площадь предприятия составляет 1 299 м2. Всего на предприятии работает 
90 человек. Класс опасности предприятия подобного производственного цикла не установлен настоя-
щими санитарными нормами, но соответствует предприятию IV класса опасности согласно СанПиН 
2.2.1/2.1.1.1200-03 как предприятие с металлообработкой и покраской без литья. В связи с этим, пред-
полагаемая граница санитарно-защитной зоны для предприятия должна находится на расстоянии 100 
метров от промышленной площадки. 

В процессе работы использовались следующие методы: 
1. Инструментальные измерения уровня звукового давления с использованием шумомера «Эко-

физика-110А» и анализатора шума и вибрации «Ассистент» БВЕК.438150-005 РЭ [6, 7]. 
2. Компьютерное моделирование распространения шума с применением программы «Интеграл. 

Эколог-Шум». 
3. Статистическая обработка данных в среде MS Excel. 
4. Геоинформационный анализ с использованием nanoCAD для построения картосхем зоны ис-

следования и локализации расчетных точек. 
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