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Протеасома – большой белковый комплекс эукариотических клеток, осуществляющий деградацию бел-
ков и являющийся удобным и важным объектом для изучения его посттрансляционных модификаций.
Известно, что посттрансляционные модификации субъединиц протеасомы регулируют протеолитиче-
скую активность, субстратную специфичность, клеточную локализацию протеасомы, а также сборку и
поддержание стабильности комплекса. Наибольшее количество известных сайтов посттрансляционных
модификаций протеасомы приходится на долю фосфорилирования и ацетилирования, тем не менее, для
большинства известных сайтов их функциональное значение для протеасомы остается неизученным. Сле-
дует отметить, что изучение специфических посттрансляционных модификаций протеасомных субпопуля-
ций, включая иммунопротеасомы и внеклеточные протеасомы, до сих пор проведено не было. В этом обзоре
описаны посттрансляционные модификации протеасом, функциональное значение которых известно.
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Протеасома является крупным (2.5 МДа) мульти-
субъединичным белковым комплексом, осуществ-
ляющим убиквитин-зависимую деградацию белков
(Konstantinova et al., 2008). Основой протеасомы яв-
ляется 20S-коровая частица, состоящая из 14 пар субъ-
единиц с массой от 25 до 35кДа, которые вместе обра-
зуют комплекс с массой около 750 кДа (Lowe et al.,
1995). 20S-коровая частица представляет собой цилин-
дрическую структуру длиной 15–17 нм и диаметром
11–12 нм и состоит из 7 дублированных α-субъединиц
и 7 β-субъединиц, которые образуют стопку из 4 гете-
рогептамерных колец (Groll et al., 1997). 2 внешних
кольца состоят из 7 гомологичных α-субъединиц, а
2 внутренних – из 7 гомологичных консервативных
β-субъединиц. Субстратные пептидные связи гидро-
лизуются N-терминальным остатком треонина, ко-
торый присутствует в составе β-субъединиц
(Seemuller et al., 1995).

Протеасома может существовать в виде 20S-коро-
вой частицы, в этом случае она называется 20S-про-
теасомой, и осуществляет только убиквитин-неза-
висимый протеолиз. Для выполнения своей основ-
ной функции в клетке – убиквитин-зависимого
протеолиза, в состав протеасомы должна входить
19S-регуляторная частица (PA700), и в таком виде

комплекс называется 26S-протеасомой (рис. 1). 19S-
частица состоит, по крайней мере, из 19 различных
субъединиц, имеет молекулярную массу около 900 кДа
и располагается с одной или обеих сторон 20S-коро-
вого комплекса (Glickman et al., 1998). 19S-комплекс
распознает и разворачивает полиубиквитинирован-
ные субстраты, отщепляет мономеры убиквитина, а
также регулирует вхождение субстрата внутрь коро-
вой 20S-частицы (Glickman, Ciechanover, 2002). 19S-
частица состоит из двух основных структур: “основа-
ния” и “крышки” (Glickman et al., 1998). В “основа-
нии” находятся 6 различных гомологичных АТФаз
(Rpt1-6), образующих гексамерное кольцо, 2 адап-
терные субъединиц (Rpn1, Rpn2) и 2 рецептора убик-
витина (Rpn10, Rpn13) (Glickman et al., 1998). В “крыш-
ке” находится в том числе субъединица Rpn11, которая
обладает каталитической способностью, являясь Zn2+-
зависимым деубиквитинирующим ферментом (Ver-
ma et al., 2002; Yao, Cohen, 2002). Именно “крышка”
способна узнавать полиубиквитиновые цепи, по-
скольку протеолиз убиквитинированных белков осу-
ществляется протеасомой только в присутствии
“крышки” (Glickman et al., 1998).

Расщепляя большую часть синтезируемых клет-
кой белков, протеасома участвует в регуляции мно-
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гих клеточных процессов, включая прохождение по
клеточному циклу, апоптоз, дифференцировку, им-
мунный ответ, транскрипцию и репарацию ДНК
(Wojcik et al., 2000; Pajonk, McBride, 2001; Glickman,
Ciechanover, 2002; Kloetzel, 2004; Collins, Tansey, 2006;
Maupin-Furlow et al., 2006; Reed, 2006; Sikder et al.,
2006; Ferdous et al., 2007). Интерес к изучению про-

теасом значительно возрос с тех пор, как в 2003 г.
Управлением по санитарному надзору за качеством
пищевых продуктов и медикаментов США (FDA) был
одобрен первый ингибитор протеасом Velcade (Бор-
тезомиб) для лечения рефрактерной формы множе-
ственной миеломы, так как раковые клетки не могут
пролиферировать без функциональных протеасом

Рис. 1. Вариабельность популяций протеасом. 
Протеасомы представлены не только конститутивными 20S- и 26S-комплексами, но и альтернативными комплексами – им-
мунопротеасомами, тимопротеасомами и сперматопротеасомами, различающимися по своим функциям и составу субъеди-
ниц. Также в клетке существуют гибридные протеасомы, в которых состав субъединиц может отличаться от классических
форм. 19S RP – 19S-регуляторная частица; 20S CP – 20S-коровая частица; PA28 RP – PA28-регуляторная частица; β1i, β2i,
β5i – альтернативные субъединицы иммунопротеасомы; β5t – альтернативная субъединица тимопротеасомы; α4s – альтер-
нативная субъединица сперматопротеасомы.
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(Huber, Groll, 2012). Нейродегенеративные заболева-
ния также часто характеризуются накоплением ток-
сичных неправильно свернутых белков, которые в
норме должны удаляться протеасомой (Dantuma,
Bott, 2014). Таким образом, изучение механизмов
модуляции функций протеасомы имеет не только
фундаментальный интерес, но и практическую зна-
чимость. Одним из важнейших механизмов модуля-
ции функций протеасомы являются посттрансляцион-
ные модификации ее субъединиц (Livneh et al., 2016),
которые мы подробно рассмотрим в этом обзоре.

ВАРИАБЕЛЬНОСТЬ ПРОТЕАСОМЫ

Протеасома является высоко консервативным
белковым комплексом, но все же обладает некото-
рой вариабельностью. У археи Thermoplasma acidoph-
ilum протеасома состоит из α- и β-субъединиц толь-
ко одного типа, и протеолитически активными яв-
ляются все 7 β-субъединиц, в то время как у клеток
эукариот 20S-протеасома представлена различными
типами α- и β-субъединиц (α1-7, β1-7). Стоит отме-
тить, что вследствие более сложной субъединичной
структуры сборка протеасомы в клетках эукариот
проходит в строго определенном порядке при уча-
стии определенных белков-регуляторов (Budenhol-
zer et al., 2017). Важным моментом является то, что у
дрожжей и млекопитающих деградация субстрата
также более специфична (Coux et al., 1996), и катали-
тические центры имеются только у 3 из 7 типов β-субъ-
единиц (β1, β2, β5) (Groll et al., 1997). Эти субъединицы
обладают активностью по типу каспазы, трипсина и
химотрипсина, соответственно (Groll et al., 2005). У
млекопитающих 20S-коровый комплекс может ас-
социироваться с различными регуляторными части-
цами, такими как 19S, PA28αβ, PA28γ, PA200 (рис. 1)
(Jung et al., 2009). В том случае, если 20S-протеасома
присоединяет к себе две различные регуляторные
частицы, она называется гибридной (рис. 1). Более
того, при воздействии γ-интерферона конститутив-
ные каталитические субъединицы β1, β2, β5 могут
заменяться на альтернативные индуцибельные –
β1i, β2i, β5i, образуя иммунопротеасому, которая ча-
ще всего еще дополнительно присоединяет PA28αβ
(рис. 1) (Ferrington, Gregerson, 2012; Селенина и др.,
2017). Интересно, что эти 3 β-субъединицы необяза-
тельно должны замещаться полностью индуцибель-
ными, и это приводит к появлению переходной (in-
termediate) протеасомы (Drews et al., 2007). Считается,
что более короткие продукты протеолиза, реализуе-
мого иммунопротеасомой, по сравнению с продукта-
ми протеолиза конститутивной протеасомы идеаль-
ны для презентации антигенных пептидов на главный
комплекс гистосовместимости класса I (Rock, Gold-
berg, 1999; Tanaka, Kasahara, 1998). В мужских половых

клетках после их дифференцировки в сперматоциты
обнаруживаются сперматопротеасомы, которые отли-
чаются наличием альтернативной субъединицы – α4s
(Uechi et al., 2014). Похожим образом дополнитель-
ная альтернативная каталитическая субъединица β5t
является составной частью тимопротеасомы, кото-
рая синтезируется только в эпителиальных клетках
коры тимуса (Murata et al., 2008). Кроме этого, в со-
ставе тимопротеасомы часто встречаются индуциро-
ванные β1i- и β2i-субъединицы. (Murata et al., 2008).
Тимопротеасома отличается более низким уровнем
химотрипсин-подобной активности и способствует
положительной селекции Т-клеток (Murata et al.,
2008). В сперматозоидах асцидии Halocynthia roretzi
также встречается особая популяция 26S-протеасом,
в которых обнаружен специфичный процессинг
16 аминокислотных остатков с С-конца α6-субъеди-
ницы (Yokota et al., 2011).

В 1993 г. впервые были обнаружены внеклеточ-
ные протеасомы в плазме крови человека с помощью
метода иммуноферментного анализа (Wada et al.,
1993), и впоследствии получили название “циркули-
рующие протеасомы” или “плазматические протеа-
сомы”. Последующие исследования с помощью элек-
тронной микроскопии и масс-спектрометрии пока-
зали, что очищенные внеклеточные протеасомы
представляют собой интактные 20S-комплексы без ре-
гуляторных 19S-частиц с сохраненными пептидазны-
ми активностями (Zoeger et al., 2006; Kulichkova et al.,
2017; Tsimokha et al., 2017). Функции внеклеточных
протеасом до сих пор неизвестны, однако был выяв-
лен повышенный уровень экспорта протеасом во
внеклеточное пространство при опухолевой транс-
формации клеток, гематологических злокачествен-
ных новообразованиях и метастазирующей злокаче-
ственной меланоме (Sixt, Dahlmann, 2008; Зайкова и
др., 2013а). Стоит отметить, что повышенную кон-
центрацию внеклеточных протеасом наблюдали не
только в случае онкологических заболеваний, но
также и при циррозе печени, остром или хрониче-
ском гепатите и жировой инфильтрации печени
(Wada et al., 1993). У пациентов с сепсисом, травма-
ми и некоторыми аутоиммунными заболеваниями
также наблюдалось повышение концентрации вне-
клеточных протеасом. Несмотря на большое коли-
чество исследований, посвященных анализу кон-
центрации и активности внеклеточных протеасом у
пациентов, страдающих тем или иным заболевани-
ем, свойства секретируемых клетками протеасом
или механизм их секреции на сегодняшний день не
исследованы, что отдаляет перспективу использова-
ния внеклеточных протеасом в качестве маркеров
онкологических и других заболеваний. При этом не
исключено, что посттрансляционные модификации
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потенциально могут регулировать экспорт протеа-
сом во внеклеточное пространство.

Субъединицы протеасом также могут существо-
вать в различных протеоформах, обусловленных
различными посттрансляционными модификация-
ми. Так как взаимодействия биологических молекул
основаны на электростатических и гидрофобных си-
лах, даже небольшие различия в заряде между протеа-
сомными субъединицами могут приводить к различи-
ям выполняемых протеасомным комплексом функ-
ций. У протеасомных белков были обнаружены такие
посттрансляционные модификации как фосфори-
лирование (Iwafune et al., 2004; Tsimokha et al., 2007;
Lu et al., 2008; Артамонова и др., 2014), убиквитини-
рование (Isasa et al., 2010a; Моисеева и др., 2010; Зай-
кова и др., 2013б; Zong et al., 2014; Артамонова и др.,
2014), сумоилирование (Panse et al., 2004; Scruggs et al.,
2012), Nα-ацетилирование (Kimura et al., 2010; Зай-
кова и др., 2013б; Артамонова и др., 2014), Nα-мири-
стилирование (Kimura et al., 2012), Nα-метилирова-
ние (Kimura et al., 2013), сукцинилирование (Weinert
et al., 2013) и другие. Наиболее изучены посттрансля-
ционные модификации 26S-протеасомы Saccharo-
myces cerevisiae. Это обусловлено тем, что дрожжи яв-
ляются удобными модельными объектами, для кото-
рых разработаны методы получения мутантов без
определенных посттрансляционных модификаций с
целью изучения их функционального значения для
клетки.

ПОСТТРАНСЛЯЦИОННЫЕ 
МОДИФИКАЦИИ ПРОТЕАСОМЫ

Протеомика по типу “снизу-вверх”, при котором
сначала анализируемое вещество (протеом) гидроли-
зуется трипсином (или другим ферментом) и затем
подвергается масс-спектрометрическому анализу,
является наиболее часто используемым и успешным
способом для идентификации посттрансляционных
модификаций белков протеасомы. Такой подход,
например, был использован при масс-спектромет-
рическом анализе 26S-протеасом, аффинно очи-
щенных из клеток человека (Wang et al., 2007). Одна-
ко при таком подходе некоторые модификации, в
том числе фосфорилирование, могут теряться при
фрагментации ионов (Guo et al., 2017). Следует отме-
тить, что протеасома является удобным объектом
для разработки подходов масс-спектрометрического
анализа в силу своего большого размера, сложности
своей структуры и биологической значимости для
клетки и всего организма в целом. Так, была предло-
жена масс-спектрометрическая платформа, осно-
ванная на подходе “сверху-вниз”, при котором ана-
лизу подвергается интактный белок и его фрагменты
без предварительной трипсинизации (Gersch et al.,

2015). В этом случае субъединицы очищенной проте-
асомы отделяются друг от друга с помощью обращeн-
но-фазовой хроматографии и затем анализируются с
помощью высокоразрешающей электроспрей-иони-
зационной масс-спектрометрии.

Фосфорилирование является самой изученной по-
сттрансляционной модификацией протеасом. Впер-
вые фосфорилирование протеасомы было обнару-
жено в 1989 г. у Drosophila melanogaster c помощью ме-
чения радиоактивным изотопом 32P вскоре после
открытия самой протеасомы (Haass, Kloetzel, 1989).
С помощью таких методов было сложно идентифи-
цировать сайты фосфорилирования, однако появле-
ние протеомики, основанной на масс-спектромет-
рическом анализе, значительно увеличило число из-
вестных сайтов фосфорилирования протеасомы.
Так, сейчас известно, что у 26S-протеасомы дрож-
жей и человека все субъединицы фосфорилируются.
У 26S-протеасомы человека известно более 450 сай-
тов фосфорилирования, причем консервативность
сайтов фосфорилирования в сравнении с 26S-проте-
асомой Saccharomyces cerevisiae составляет менее 50%
(Guo et al., 2017).

Функциональное влияние фосфорилирования
протеасомы у дрожжей первоначально изучали путем
полного дефосфорилирования очищенного 20S-ком-
плекса щелочной фосфатазой, что приводило к сни-
жению химотрипсин-подобной активности в при-
сутствии SDS (Iwafune et al., 2002). Дефосфорилиро-
вание протеасом, очищенных из клеток человека,
щелочной фосфатазой также снижало их химотрип-
син-подобную активность in vitro (Tsimokha et al.,
2007). Полное дефосфорилирование 19S-частицы про-
теасомы дрожжей λ-фосфатазой приводило к 30%-но-
му снижению АТФ-зной активности (Kikuchi et al.,
2010). Обнаружено также, что фосфорилирование
субъединицы Rpt6 вовлечено в сборку протеасом,
выделенных из клеток сердечной мышцы свиньи, за
счет ее взаимодействия с α2-субъединицей 20S-про-
теасомы (Satoh et al., 2001). Предпринимались по-
пытки изучения влияния фосфорилирования путем
сайт-направленного мутагенеза. Замена серина в по-
ложениях 243 и 250 α7-субъединицы на аланин и ас-
парагин нарушала стабильность 26S-протеасомного
комплекса крысы (Bose et al., 2004).

Фосфорилирование также оказывает влияние на
локализацию протеасом внутри клетки. Показано,
что фосфорилирование серина в положении
120 субъединицы Rpt6 киназой CamKII приводит к
накоплению протеасом в дендритных шипиках в ней-
ронах крысы (Bingol et al., 2010). В протеасоме человека
фосфорилирование тирозина в положении 106 субъ-
единицы α4 киназой c-Abl предотвращало убиквити-
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нирование и последующую деградацию α4 (Li et al.,
2015).

Недавно обнаружено специфическое фосфори-
лирование серина в положении 6 субъединицы
Rpn3, ассоциированное с увеличением времени по-
лужизни протеасомы в эмбриональных фибробла-
стах мыши (Tomita et al., 2018).

Посттрансляционные модификации лизина. Лизин
является наиболее модифицируемой аминокисло-
той, являясь мишенью для ацетилирования, убикви-
тинирования, сукцинилирования и метилирования.
Ацетилирование N-концевой аминокислоты или
лизина является одной из часто встречающихся мо-
дификаций субъединиц протеасом. Предполагается,
что ацетилирование может изменять физико-хими-
ческие свойства субъединиц протеасом, тем самым,
осуществляя, например, модуляцию протеасомной
активности. На клетках дрожжей показано, что Nα-
ацетилирование α3-субъединицы регулирует откры-
тие ворот коровой частицы (Kimura et al., 2000), по-
этому делеция N-концевой последовательности α3-
субъединицы открывает ворота 20S-протеасомы,
позволяя субстрату достичь каталитического центра
протеасомы (Groll et al., 2000). Тем не менее, данная
модификация не влияет на активность 26S-протеа-
сомы, поскольку 19S-частица поддерживает ворота
коровой частицы открытыми (Kimura et al., 2003).

Функции протеасом также регулируются посред-
ством убиквитинирования. У 26S-протеасомы дрож-
жей моноубиквитинирование убиквитин-рецептора
Rpn10 лигазой Rsp5 ингибирует взаимодействие суб-
страта с протеасомой (Isasa et al., 2010b). Похожим об-
разом, полиубиквитинирование убиквитин-рецепто-
ра Rpn13 26S-протеасомы млекопитающих приводит
к снижению протеолитической активности протеасо-
мы (Besche et al., 2014). Была выдвинута гипотеза, что
функции протеасом могут регулироваться пере-
крестным взаимовлиянием ацетилирования и убик-
витинирования, так как более половины сайтов аце-
тилирования 20S-протеасомы сердечной ткани чело-
века также могут быть убиквитинированы (Zong et al.,
2014). У дрожжей наряду с убиквитинированием, в
субъединицах Rpn1, Rpn7, Rpn12 и α3 встречалось
сукцинилирование (Panse et al., 2004; Scruggs et al.,
2012). Перекрестное взаимовлияние ацетилирова-
ния и сукцинилирования отмечали у 26S-протеасо-
мы дрожжей (Weinert et al., 2013), однако возможные
биологические функции сукцинилирования до сих
пор остаются неизвестными.

Остатки лизина более 10 субъединиц протеасом
человека также являются мишенью для SUMO-или-
рования (Guo et al., 2005; Tatham et al., 2011). Показа-
но, что SUMO-илирование протеасомы влияет на ее
рекрутирование в ядерные PML-тельца (Lamoliatte

et al., 2017), а SUMO-илирование субъединицы 19S-
регулятора Rpn2 регулирует ассоциацию ее с другой
субъединицей Rpn13, что может изменять состав и
функцию протеасомы (Ryu et al., 2014).

Функциональное значение метилирования белков
протеасомы изучено слабо, известно только то, что ме-
тилирование субъединицы Rpt1 протеасомы дрожжей
необходимо для роста клеток дрожжей и их устойчиво-
сти к окислительному стрессу (Kimura et al., 2013).

Минорные посттрансляционные модификации.
В результате большого числа протеомных исследо-
ваний были обнаружены такие посттрансляционные
модификации белков протеасомы, как гликозили-
рование, поли-АДФ-рибозилирование, 4-гидрокси-
2-ноненил-алкилирование, миристилирование и
окисление серосодержащих аминокислот белков
протеасомы. Интересно, что О-гликозилирование
может конкурировать с фосфорилированием по се-
рину и треонину (Sumegi et al., 2003). Гликозилиро-
вание субъединицы Rpt2 19S-комплекса снижало ее
АТФазную активность и, как следствие, эффектив-
ность 26S-протеасомы в протеолизе убкивитиниро-
ванных субстратов (Zhang et al., 2003). Важно отме-
тить, что N-гликозилирование субъединицы β7 по
аспарагину в 83-м положении было обнаружено для
протеасомы человека (Jia et al., 2009), и, учитывая
тот факт, что гликозилирование встречается у одной
трети всех секретируемых белков (Walsh et al., 2005),
можно предположить, что эта посттрансляционная
модификация может регулировать экспорт внекле-
точных протеасом клетками. Если у мышей гликози-
лирование протеасом изучено слабо – было обнару-
жено у субъединиц α1, α2, α3, β4, β5 и β6 с помощью
двухмерного электрофореза и окрашиванием ProQ
Emerald (Zong et al., 2008), то у дрожжей гликозили-
рование белков протеасомы не обнаружено вообще.

В культуре клеток миелогенной лейкемии чело-
века К562 обнаруживалось поли-АДФ-рибозилиро-
вание протеасомы при добавлении пероксида водо-
рода (Ullrich et al., 1999). При этом поли-АДФ-рибо-
зилированная протеасома эффективно расщепляла
поврежденные гистоны. Предполагается, что такая
модификация протеасомы может быть связана с за-
щитной системой ядра при избыточном окислении.
Еще один пример регуляции активности протеасо-
мы в результате АДФ-рибозилирования показан у
дрозофилы и в клетках человека (Cho-Park, Steller,
2013). Так, АДФ-рибозилирование протеасомного
ингибитора PI31 резко снижало его сродство к 20S-
протеасомным α-субъединицам, что приводило к
секвестрации шаперонов, участвующих в сборке
19S-комплекса, способствуя формированию 26S-
протеасомы.
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Некоторые из перечисленных выше модифика-
ций также влияют на локализацию протеасом. На-
пример, функцией Nα-миристилирования субъеди-
ницы Rpt2 протеасомы дрожжей, человека, мышей и
риса считается ядерное заякоривание, в результате
которого находящиеся в ядре протеасомы могут спо-
собствовать протеолизу функционально важных
ядерных белков (Hirano et al., 2016).

У 26S-протеасом сперматозоидов асцидии Halo-
cynthia roretzi был обнаружен специфичный процес-
синг 16 С-концевых аминокислотных остатков α6-
субъединицы (Yokota et al., 2011). Предполагается, что
С-терминальная последовательность GLVPPVSG,
уникальная у H. roretzi и C. intestinalis, может являться
сигнальной последовательностью для транспорта
протеасом в акросому и последующего выхода из
клетки в ходе акросомной реакции (Yokota et al., 2011).

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

У протеасомы известно множество различных
посттрансляционных модификаций, таких как фос-
форилирование, ацетилирование, убиквитинирова-
ние, сукцинилирование, миристилирование, глико-
зилирование, поли-AДФ-рибозилирование и дру-
гие, однако, для большинства посттрансляционных
модификаций протеасом функциональная значи-
мость до сих пор не определена. Тем не менее, попыт-
ки исследовать функциональное значение некоторых
посттрансляционных модификаций предпринима-
лись, и мы схематично представили на рис. 2 извест-
ные на сегодняшний день функции посттрансляци-
онных модификаций протеасомы. Наиболее полно
изучено влияние некоторых посттрансляционных
модификаций отдельных субъединиц протеасомы
на протеолитическую активность всего протеосом-

Рис. 2. Посттрансляционные модификации (ПТМ) модулируют функции протеасомы, влияя на его каталитическую актив-
ность и субстратную специфичность, сборку комплекса, стабильность комплекса, а также на его внутриклеточную локали-
зацию.
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ного комплекса. К числу этих модификаций относят-
ся фосфорилирование, убиквитинирование, ацети-
лирование, гликозилирование и даже АДФ-рибози-
лирование. Было показано, что фосфорилирование,
ацетилирование, убиквитинирование, гликозилиро-
вание, АДФ-рибозилирование протеасомных белков
изменяют протеолитическую активность и субстрат-
ную специфичность протеасомы. На клеточную ло-
кализацию протеасом влияют фосфорилирование,
SUMO-илирование, Nα-миристилирование. Сборку
и поддержание стабильности протеасомного ком-
плекса модулирует фосфорилирование. Наиболее
изучены в функциональном отношении посттранс-
ляционные модификации дрожжей из-за прорабо-
танности модельного объекта. Однако с развитием
технологии геномного редактирования с помощью
CRISPR/Cas9 нуклеазной системы, вероятно, будут
предприняты попытки исследовать функциональ-
ное значение посттрансляционных модификаций
протеасом у млекопитающих. Также следует отме-
тить, что возможно в дальнейшем будут изучены и
специфические посттрансляционные модификации
субпопуляций протеасом, включая иммунопротеа-
сомы и внеклеточные протеасомы.

Работа выполнена при финансовой поддержке
Российского научного фонда (проект 16-14-10343,
вклад А.С. Цимохи) и Российского фонда фунда-
ментальных исследований (проект 18-04-01168,
вклад Е.Е. Дьяконова).
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THE PROTEASOME POST-TRANSLATIONAL MODIFICATIONS 
AND THEIR FUNCTIONAL SIGNIFICANCE
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The proteasome degrades most intracellular proteins in a ubiquitin-dependent manner and is considered a conve-
nient and important eukaryotic model protein complex to study post-translational modifications. It is known that
proteasome post-translational modifications regulate its proteolytic activity, substrate specificity, cell localization,
assembly and maintenance of the complex stability. Phosphorylation and acetylation account for the largest number
of the proteasome post-translational modifications, however, the functional significance for most of the known sites
remains unexplored. It should be noted that no study of specific post-translational modifications of proteasome sub-
populations, including immunoproteasomes and extracellular proteasomes, has yet been carried out. This review de-
scribes the proteasome post-translational modifications with known functional significance.

Keywords: proteasome, ubiquitin-proteasome system, post-translational modifications



<<
  /ASCII85EncodePages false
  /AllowTransparency false
  /AutoPositionEPSFiles true
  /AutoRotatePages /All
  /Binding /Left
  /CalGrayProfile (Dot Gain 20%)
  /CalRGBProfile (Adobe RGB \0501998\051)
  /CalCMYKProfile (Photoshop 5 Default CMYK)
  /sRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CannotEmbedFontPolicy /Warning
  /CompatibilityLevel 1.3
  /CompressObjects /Tags
  /CompressPages true
  /ConvertImagesToIndexed true
  /PassThroughJPEGImages true
  /CreateJobTicket false
  /DefaultRenderingIntent /Default
  /DetectBlends true
  /DetectCurves 0.0000
  /ColorConversionStrategy /LeaveColorUnchanged
  /DoThumbnails false
  /EmbedAllFonts true
  /EmbedOpenType false
  /ParseICCProfilesInComments true
  /EmbedJobOptions true
  /DSCReportingLevel 0
  /EmitDSCWarnings false
  /EndPage -1
  /ImageMemory 1048576
  /LockDistillerParams false
  /MaxSubsetPct 100
  /Optimize false
  /OPM 1
  /ParseDSCComments true
  /ParseDSCCommentsForDocInfo true
  /PreserveCopyPage true
  /PreserveDICMYKValues true
  /PreserveEPSInfo true
  /PreserveFlatness false
  /PreserveHalftoneInfo false
  /PreserveOPIComments false
  /PreserveOverprintSettings true
  /StartPage 1
  /SubsetFonts true
  /TransferFunctionInfo /Apply
  /UCRandBGInfo /Preserve
  /UsePrologue false
  /ColorSettingsFile ()
  /AlwaysEmbed [ true
  ]
  /NeverEmbed [ true
  ]
  /AntiAliasColorImages false
  /CropColorImages false
  /ColorImageMinResolution 300
  /ColorImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleColorImages true
  /ColorImageDownsampleType /Bicubic
  /ColorImageResolution 300
  /ColorImageDepth -1
  /ColorImageMinDownsampleDepth 1
  /ColorImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeColorImages true
  /ColorImageFilter /FlateEncode
  /AutoFilterColorImages false
  /ColorImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /ColorACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /ColorImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000ColorACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000ColorImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasGrayImages false
  /CropGrayImages false
  /GrayImageMinResolution 300
  /GrayImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleGrayImages true
  /GrayImageDownsampleType /Bicubic
  /GrayImageResolution 300
  /GrayImageDepth -1
  /GrayImageMinDownsampleDepth 2
  /GrayImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeGrayImages true
  /GrayImageFilter /FlateEncode
  /AutoFilterGrayImages false
  /GrayImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /GrayACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /GrayImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000GrayACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000GrayImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasMonoImages false
  /CropMonoImages false
  /MonoImageMinResolution 1200
  /MonoImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleMonoImages true
  /MonoImageDownsampleType /Bicubic
  /MonoImageResolution 1200
  /MonoImageDepth -1
  /MonoImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeMonoImages true
  /MonoImageFilter /CCITTFaxEncode
  /MonoImageDict <<
    /K -1
  >>
  /AllowPSXObjects false
  /CheckCompliance [
    /None
  ]
  /PDFX1aCheck false
  /PDFX3Check false
  /PDFXCompliantPDFOnly false
  /PDFXNoTrimBoxError true
  /PDFXTrimBoxToMediaBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXSetBleedBoxToMediaBox true
  /PDFXBleedBoxToTrimBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXOutputIntentProfile ()
  /PDFXOutputConditionIdentifier ()
  /PDFXOutputCondition ()
  /PDFXRegistryName ()
  /PDFXTrapped /False

  /CreateJDFFile false
  /Description <<

  >>
  /Namespace [
    (Adobe)
    (Common)
    (1.0)
  ]
  /OtherNamespaces [
    <<
      /AsReaderSpreads false
      /CropImagesToFrames true
      /ErrorControl /WarnAndContinue
      /FlattenerIgnoreSpreadOverrides false
      /IncludeGuidesGrids false
      /IncludeNonPrinting false
      /IncludeSlug false
      /Namespace [
        (Adobe)
        (InDesign)
        (4.0)
      ]
      /OmitPlacedBitmaps false
      /OmitPlacedEPS false
      /OmitPlacedPDF false
      /SimulateOverprint /Legacy
    >>
    <<
      /AddBleedMarks false
      /AddColorBars false
      /AddCropMarks false
      /AddPageInfo false
      /AddRegMarks false
      /BleedOffset [
        14.173230
        14.173230
        14.173230
        14.173230
      ]
      /ConvertColors /NoConversion
      /DestinationProfileName ()
      /DestinationProfileSelector /NA
      /Downsample16BitImages true
      /FlattenerPreset <<
        /ClipComplexRegions true
        /ConvertStrokesToOutlines false
        /ConvertTextToOutlines false
        /GradientResolution 300
        /LineArtTextResolution 1200
        /PresetName ([High Resolution])
        /PresetSelector /HighResolution
        /RasterVectorBalance 1
      >>
      /FormElements false
      /GenerateStructure false
      /IncludeBookmarks false
      /IncludeHyperlinks false
      /IncludeInteractive false
      /IncludeLayers false
      /IncludeProfiles false
      /MarksOffset 14.173230
      /MarksWeight 0.250000
      /MultimediaHandling /UseObjectSettings
      /Namespace [
        (Adobe)
        (CreativeSuite)
        (2.0)
      ]
      /PDFXOutputIntentProfileSelector /NA
      /PageMarksFile /RomanDefault
      /PreserveEditing true
      /UntaggedCMYKHandling /LeaveUntagged
      /UntaggedRGBHandling /LeaveUntagged
      /UseDocumentBleed false
    >>
    <<
      /AllowImageBreaks true
      /AllowTableBreaks true
      /ExpandPage false
      /HonorBaseURL true
      /HonorRolloverEffect false
      /IgnoreHTMLPageBreaks false
      /IncludeHeaderFooter false
      /MarginOffset [
        0
        0
        0
        0
      ]
      /MetadataAuthor ()
      /MetadataKeywords ()
      /MetadataSubject ()
      /MetadataTitle ()
      /MetricPageSize [
        0
        0
      ]
      /MetricUnit /inch
      /MobileCompatible 0
      /Namespace [
        (Adobe)
        (GoLive)
        (8.0)
      ]
      /OpenZoomToHTMLFontSize false
      /PageOrientation /Portrait
      /RemoveBackground false
      /ShrinkContent true
      /TreatColorsAs /MainMonitorColors
      /UseEmbeddedProfiles false
      /UseHTMLTitleAsMetadata true
    >>
  ]
>> setdistillerparams
<<
  /HWResolution [2400 2400]
  /PageSize [595.000 842.000]
>> setpagedevice


