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1. Baltymų aktyvios struktūros atstatymo (refoldavimo) baltymas Mru.DnaK - klonuotas termofilinis šaperonas, kurio aminorūgščių seka pateikta Fig. 1.

2. Baltymų aktyvios struktūros atstatatymo (refoldavimo) baltymas Mru.GrpE - klonuotas termofilinis šaperonas, kurio aminorūgščių seka pateikta Fig. 2.

3. Baltymų aktyvios struktūros atstatymo (refoldavimo) baltymas Mru.DnaJ - klonuotas termofilinis šaperonas, kurio aminorūgščių seka pateikta Fig. 3.

4. Baltymų aktyvios struktūros atstatymo (refoldavimo) šaperonai pagal 1-3 punktus, pasižymintys padidintu terminiu stabilumu 62-65(C temperatūroje pH 8,2–8,5 intervale.

5. M.ruber operonas, koduojantis Mru.dnaK, Mru.dnaJ, Mru.grpE genus, kurio nukleotidų seka pateikta Fig. 4.

 6. Rekombinantinė plazmidė pUC19-TR1, deponavimo numeris BI-TR1, bendras ilgis 5500 bazių porų, koduojanti dalį Mru dnaK operono ir susidedanti iš sekančių elementų:

EcoRI-HindIII 2,7 tūkst. bazių porų dydžio pUC19 plazmidės fragmento, turinčio geną, apsprendžiantį atsparumą ampicilinui ir pMB1 replikono (ori srities);

EcoRI-HindIII fragmento 2,8 tūkst. bazių porų dydžio, koduojančio dalį geno Mru.dnaK, visą Mru.grpE ir dalį Mru.dnaJ geno. 
7. Rekombinantinė plazmidė pUC19-TR2, deponavimo numeris BI-TR2, bendras ilgis 3500 bazių porų, koduojanti dalį Mru dnaK operono ir susidedanti iš sekančių elementų:

EcoRI-HindIII 2,7 tūkst. bazių porų dydžio pUC19 plazmidės fragmento, turinčio geną, apsprendžiantį atsparumą ampicilinui ir pMB1 replikono (ori srities);

EcoRI-HindIII 0,8 tūkst. bazių porų dydžio fragmento, koduojančio 5’-galinę Mru.dnaK geno dalį ir jo promotorių.

8. Rekombinantinė plazmidė pUC19-TR3, deponavimo numeris BI-TR3, bendras ilgis 5500 bazių porų, koduojanti dalį Mru dnaK operono ir susidedanti iš sekančių elementų:

Ecl136II 2,7 tūkst. bazių porų dydžio pUC19 plazmidės fragmento, turinčio geną, apsprendžiantį atsparumą ampicilinui ir pMB1 replikono (ori srities);

Ecl136II 2,8 tūkst. bazių porų dydžio fragmento, koduojančio dalį geno Mru.grpE ir visą Mru.dnaJ geną.

9. Baltymų aktyvios struktūros atstatymo (refoldavimo) in vitro sistema, turinti praradusį aktyvią struktūrą baltymą, buferį, palaikančias joninę jėgą druskas, disulfidinius baltymo tiltelius redukuojantį agentą, adenozintrifosfatą ir šaperonus,  b e s i s k i r i a n t i  tuo, kad tai yra vandeninis tirpalas, šaperonais naudojami klonuoti termofiliniai Mru.DnaK, Mru.DnaJ ir Mru.GrpE šaperonai pagal 1-4 punktus, ir sistemos komponentų kiekis nustatomas iš sekančių sąlygų:

Baltymas, kurio struktūrą reikia atstatyti 3 – 5 (M

Buferis, optimaliai TRIS-HCl pH 7,5 –8,5

Druskos, reikalingos joninę jėgą palaikyti 0,38 – 0,42 M

Agentas, redukuojantis disulfidinius baltymo tiltelius, 2 – 5 (M

Termofiliniai šaperonų baltymai: 

Mru.DnaK 3 – 5 (M

 Mru.DnaJ 3 – 5 (M

 Mru.GrpE 0,3 - 0,5 μM,

Adenozintrifosfatas 9-11 mM.

10. Baltymų aktyvios struktūros atstatymo in vitro būdas panaudojant šaperonus refoldavimo sistemoje,  b e s i s k i r i a n t i s  tuo, kad denatūruotą baltymą praskiedžia buferiu, pavyzdžiui, TRIS-HCl pH 7,5 + 0,1, turinčiu joninę jėgą palaikančių druskų, pavyzdžiui, Na2SO4, KCl, Mg(CH3COO)2, disulfidinių baltymo tiltelių redukavimui prideda ditiotreitolio iki koncentracijos 2-5 (M, po to prideda termofilinių Mru.DnaK, Mru.DnaJ ir Mru.GrpE šaperonų pagal 1-4 punktus mišinį, optimaliai, moliniu santykiu 10:10:1, po inkubavimo 37(C temperatūroje prideda adenozintrifosfato iki koncentracijos 10 + 1 mM ir išlaiko bent 5 min.
