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Показано, что транскрипционные факторы семейства NF1 (nuclear factor 1) участвуют в 
регуляции экспрессии более 100 клеточных и вирусных генов. Среди механизмов, посредством 
которых белки семейства NF1 осуществляют контроль транскрипции, особо следует выделить 
их возможное участие в формировании и поддержании ремоделированной структуры 
хроматина регуляторных областей индуцибельных генов. Особенности формирования 
подобной структуры хроматина гормон-зависимых генов активно изучаются на модельных 
системах in vitro, однако получаемые экспериментальные данные противоречивы и не дают 
однозначного ответа по поводу участия транскрипционных факторов NF1 в этом процессе. 

Цель нашего исследования заключается в выявлении тканеспецифического характера 
распределения in vivo белков семейства NF1 в хроматине промоторной области 
глюкокортикоид-зависимого гена триптофандиоксигеназы крысы (tdo). Для этого гена ранее 
было показано наличие в промоторной области двух сайтов гиперчувствительности к ДНКазе I, 
что указывает на ремоделированное состояние хроматина. 

С помощью биоинформатического анализа последовательности регуляторной области гена 
tdo было выявлено несколько сайтов взаимодействия с белками семейства NF1. С помощью 
методов ретардации в геле и иммуноблоттинга продемонстрировано связывание белков, 
принадлежащих к семейству NF1, с участками регуляторной области гена tdo. Все эти данные 
свидетельствуют о том, что структура хроматина промоторной области гена tdo компетентна к 
транскрипции и в формировании подобной структуры могут быть задействованы факторы 
семейства NF1. 

Дальнейшие исследования проводятся с использованием метода ChIP-qPCR на модели 
активной (хроматин печени крыс), репрессированной (хроматин почек крыс) транскрипции, а 
также на модели компетенции гена к транскрипции (хроматин клеток гепатомы линии HTC). 
На данный момент методом ПЦР в реальном времени на модели активной транскрипции в 
одной из областей гиперчувствительности к ДНКазе I (-470/-420) для белков семейства NF1 не 
выявлено существенного обогащения. В настоящее время проводится анализ второго сайта 
гиперчувствительности к ДНКазе I, локализованном в промоторной области гена tdo от -250 
п.о. до -130 п.о. 
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Спячка, или гибернация, – уникальный способ гипометаболического переживания рядом 
млекопитающих неблагоприятных условий. Во время спячки у животных происходит 
замедление физиологических процессов, снижение уровня метаболизма и температуры тела, а 
также достаточно длительное ограничение подвижности (до 6-8 месяцев). У человека и 
большинства млекопитающих вынужденная гипокинезия (ограничение подвижности) приводит 


