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больше нуля, то качество полученной модели лучше, чем предполагаемое по алгоритму расчета исходя 
из исходного шаблона. Рассчитанные нами для белка А значения параметров GMQE и QMEAN состави-
ли 0,99 и –0,07 соответственно, что свидетельствует о хорошем качестве полученной модели. 

На рис. 4 представлены геометрические структуры белков А и В. Третичные структуры обоих белков 
схожи, однако в случае белка А наблюдается наличие двух дополнительных петель рядом с активным 
центром (Pro181 – Val201, Val236 – Ala264), которые способствуют формированию дополнительных 
субстрат-белковых взаимодействий.

Генерация трехмерных структур 1,4-ди- и 1,4,5-тризамещенных 1Н-1,2,3-триазолов
Для расчетов геометрических характеристик азотсодержащих гетероциклов наиболее часто исполь-

зуются методы молекулярной механики и B3LYP/6-311+G(d, p). Оптимизированные в рамках данных 
методов геометрические параметры, как правило, хорошо согласуются с экспериментальными данны-
ми [32], поэтому именно эти методы были использованы нами для оптимизации геометрических пара-
метров структур триазолов 1–17. В результате установлено, что указанные параметры для соединений 
1–17, полученные с использованием методов B3LYP/6-311+G(d, p) и молекулярной механики, разли
чаются незначительно: максимальное отклонение длин связей составляет 0,05 Å, валентных углов – 2°. 

Поскольку метод B3LYP/6-311+G(d,  p) по сравнению с  методами молекулярной механики более 
ресурсо- и  времязатратный, для генерирования трехмерных структур схожих по строению 1,4-ди- 
и 1,4,5-тризамещенных 1Н-1,2,3-триазолов оптимальным является использование методов молекуляр-
ной механики.

Механизм связывания субстрата в белках MurB различных микроорганизмов
Чтобы определить, является ли белок MurB мишенью антибактериального действия исследован-

ных 1,4-ди- и  1,4,5-тризамещенных 1Н-1,2,3-триазолов, в  рамках настоящей работы проведен до-
кинг соединений 1–17 (см. рис. 1) в структуры белков MurB микроорганизмов E. coli ATCC 25922 
и S. aureus ATCC 6538.

Алгоритм докинга, используемый программой AutoDock  4.2.6, способен генерировать несколько 
конформаций для лиганд-белкового комплекса. Считается, что на практике осуществляется только один 
вариант связывания с белком, называемый активной конформацией. Из всех полученных в результате 
докинга конформаций в качестве активной выбиралась та, в которой осуществлялись самые эффек-
тивные взаимодействия с важными для связывания субстрата аминокислотными остатками, а энергия 
связывания была минимальна. С целью установить наиболее важные для связывания субстрата амино-
кислотные остатки, а также выявить активную конформацию каждого из исследованных триазолов был 
проведен анализ механизма связывания субстрата в белках MurВ.

Рис. 4. Геометрические структуры белков А и В.  
Пурпурным цветом в структуре белка А выделены петли, отсутствующие в белке В

Fig. 4. Geometric structures of proteins A and B.  
Loops of protein A that are absent in protein B are colored in purple


