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  Интерпретация предсказания AlphaFold/
Interpretation of AlphaFold prediction:

  Структура LARP1 предсказана недостоверно  
(plDDT < 50), однако plDDT других белков >70 / 
The structure of LARP1 is predicted to be 
unreliable (plDDT < 50), but the plDDT of other 
proteins is >70;

LARP1

 Найденные в “спящих” рибосомах белки LARP1, IFRD2 и SERBP1 
участвуют в регуляции трансляции. В решенных крио-ЭМ 
структурах предсказана лишь небольшая часть (~50 aa из ~1000 aa 
для LARP1) данных белков. Есть ли другие взаимодейсвия 
непредсказанных частей белков с рибосомальными белками?
 The proteins LARP1, IFRD2, and SERBP1 found in ‘sleeping’ ribosome’ 
participate in the regulation of translation. Only a small portion (~50 aa 
out of ~1000 aa for LARP1) of these proteins has been predicted in the 
solved cryo-EM structures. Are there other interactions between the 
unpredicted portions of the proteins and ribosomal proteins?

● Моделирование белковых комплексов с помощью AphaFold / 
Modelling protein complexes using AphaFold

● Визуализация взаимодействий белков с рибосомальными через 
Chimera / Visualisation of interactions between proteins and 
ribosomal proteins using Chimera

● Анализ данных с помощью Python (построение графиков) / 
Analyzing data with Python (graphing)
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Viral VPg and mRNA circularization

RACK1

  Качество предсказания взаимодействия между цепями / Quality of 
prediction of interaction between proteins (iptm) = 0.63.

SERBP1

PDB: 8XSX

 Мы предсказали 14 взаимодействий IFRD2 с 
рибосомальными белками / We predicted 14 interactions 
of IFRD2 with ribosomal proteins

● Отсутствие электронной 
плотности в области 
возможного нахождения LARP1 
/ Absence of cryo-EM density in 
the region where LARP1 is 
predicted to bind

 Это белок, который связывается с 
рибосомой и инактивирует ее, 
ингибируя трансляцию мРНК (2) /  
This is a protein that binds to the 
ribosome and inactivates it, 
inhibiting mRNA translation (2)

 Белок имеет значение при 
гибернации. Он поддерживает 
рибосомы в готовом состоянии 
во время стресса, обеспечивая 
быстрый запуск трансляции 
после его окончания (3) / The 
protein is important during 
hibernation.It maintains 
ribosomes in a ready state during 
stress, ensuring that translation is 
quickly initiated after the stress is 
over (3)

 IFRD2 и RPL5 показывают 
высший confidence score 
взаимодействия между 
белками (iPTM 0.42-0.47) / 
IFRD2 and RPL5 show the 
highest confidence score of 
inter-protein interactions 
(iPTM 0.42-0.47)

 Взаимодействие между гидрофобными остатками SERBP1  и RACK1 
(IPTM 0.87) подтверждается cryo-EM/ Hydrophobic interactions of 
SERBP1 and RACK1 (IPTM 0.87) is found in cryo-EM maps.

 Наложение модели на рибосому в Chimera / Overlaying a model onto a ribosome 
in Chimera:

● Пересечение предсказанной структуры 
LARP1 с рРНК / Overlap of the predicted 
structure of LARP1 with rRNA

Это белок, который  связывается с 5'-концом 
мРНК у входа в малую субъединицу рибосомы 
и подавляет инициацию трансляции (1) / This is 
a protein that binds to the 5'-end of mRNA at the 
entrance to the small ribosomal subunit and 
inhibits translation initiation by competing with 
initiation factors (1)

iPTM 0.42-0.47

iPTM 0.275-0.33 

Вывод/Сonclusion: 
Взаимодействия внутри 
рибосомы невозможны, 
так как расстояния между 
частями IFRD2 и RPL5 или 
RPS5 удалены на 30-50 Å / 
Interactions within the 
ribosome are impossible 
because the distances 
between parts of IFRD2 and 
RPL5 or RPS5 are 30-50 Å

 Вирусный белок VPg с 
факторами инициации 
замыкает мРНК для 
эффективной трансляции 
вирусных белков 
Viral protein VPg with initiation 
factors gates mRNA for 
efficient translation of viral 
proteins

Как происходит 
циклизация мРНК с 

Норовирусным белком 
VPg для инициации 

трансляции?

iPTM 0.36-0.38

PDB: 8q87

Вывод/Сonclusion: VPg связывается с факторами инициации (с eIF4G 
подтверждены биохимически). Но для понимания механизма 
необходимы дополнительные исследования, включая крио-ЭМ 
данного комплекса.
VPg interact with initiation factors (eIF4G interactions have been 
confirmed biochemically). But understanding of the mechanism requires 
additional studies, including cryo-EM of this complex.

Интерпретация предсказания AlphaFold/
Interpretation of AlphaFold prediction:

 
 Структура SERBP1 предсказана 
недостоверно  (plDDT < 50) / The 
structure of SERBP1 is predicted 
to be unreliable (plDDT < 50);
 Несложенные участки SERBP1 - 
гибкие цепочки без 
устойчивого положения в 
пространстве / Unfolded regions 
of SERBP1 - flexible chains without 
a stable position in space

● Предсказания AlphaFold выявили потенциальные 
взаимодействия участков белков IFRD2 и SERBP1 с 
рибосомальными белками. Взаимодействие 
SERBP1-RACK1 подтвердилось экспериментальными 
картами крио-ЭМ / AlphaFold predictions revealed potential 
interactions of IFRD2 and SERBP1 protein sites with 
ribosomal proteins. SERBP1-RACK1 interaction was 
confirmed by experimental cryo-EM maps

● Взаимодействие вирусного белка VPg с фактором 
инициации eIF4G, предсказанное в модели, согласуется с 
опубликованными биохимическими данными / The 
interaction of the viral VPg protein with the initiation factor 
eIF4G predicted in the model is consistent with published 
biochemical data
References
1. Saba et al. Cryo-EM structures of dormant ribosomes reveal regulatory factors in translational repression. 

EMBO J. 2024; 43(24): 6555–6572.
2. Brown et al. Structures of translationally inactive mammalian ribosomes. eLife. 2018; 7: e40486.
3. Du et al. Structural insights into ribosome-associated proteins in stress response. Front. Mol. Biosci. 

2024; 11: 1395220.


