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Настоящая работа направлена на развитие теоретической модели, посвященной иерархическому структурообразованию в биомакромолекулах. Ранее в макромолекулярных системах были выделены знакопеременные уровни иерархии хиральных объектов в последовательности от «нижнего» ассиметричного атома углерода до суперспиралей и надмолекулярных структур [1]. Прослеживается закономерное чередование знака хиральности D-L-D-L при переходе на более высокий уровень структурно-функциональной организации ДНК, так же как и смена знака хиральности L-D-L-D в белковых структурах [2].

Убедительное доказательство правила смены знака хиральности при переходе к следующему структурному уровню получено нами на основании анализа более 1000 белковых структур по базам данных [3, 4]. Практически во всех случаях, когда визуально наблюдалось внутримолекулярное перекрытие α-спиралей (coiled-coil structure [5]), отмечена тенденция свивания их в левую суперспираль. Таким образом, можно считать доказанным высказанное нами ранее утверждение о закономерной смене знака хиральности при переходе от вторичной к третичной структуре для α-спиралей.
Продолжена систематизация иерархий, отражающих дискретность в макромолекулярных структурах клеток на примере фибриллярных белков: актиновой протофибрилле, миозине, α-кератине, тропомиозине, парамиозине и легкой цепи меромиозина. 
Спиральные структуры необходимы не только как жесткие конструкции для реализации выделенных поступательных механических степеней свободы в молекулярных машинах, но и как вентильные устройства для обеспечения однонаправленного их циклического функционирования, реализуя вращательные степени свободы.
На данном этапе работы составлен алгоритм поиска и расчета математических параметров спиральных структур известных белковых молекул по координатам их атомов. Проводится оптимизация обработки случаев с неочевидной спирализацией для последующего накопления базы данных разрешенных конформаций суперспиралей. Данная информация используется для систематизации белковых суперструктур по параметрам и для анализа соответствия разрешенных зон с функциональной нагрузкой. 
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