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В настоящее время использование биоинформатических методов яв-

ляется необходимым для обработки полученных данных, определения мо-

лекулярных механизмов заболеваний, увеличения эффективности сканиро-

вания генов. Более того, при изучении возможных фенотипических по-

следствий генетической патологии необходима крайне строгая оценка по-

следствий изменения последовательностей ДНК на молекулярном и кле-

точном уровнях. Следовательно, задача разработки биоинформатических 

технологий для оценки функциональных последствий геномных вариаций 

является актуальной для современной биомедицины. Целью исследования 

явился биоинформатический анализ цистеиновых протеаз человека (Homo 

sapiens) и моллюска Biomphalaria glabrata. 

Материал и методы. Материалом для исследования послужили нук-

леотидные и аминокислотные последовательности цистеиновых протеаз.  

В частности, Катепсина B (EC:3.4.22.1), Катепсина Z (EC:3.4.18.1), Катепсина 

L (EC:3.4.22.15) и Катепсина О (EC:3.4.22.42) моллюска Biomphalaria glabrata. 

Поиск аминокислотных последовательностей ферментов, относящих-

ся к семейству цистеиновых протеаз характерных для моллюска, осу-

ществлялся в базе данных белковых последовательностей – UniProt 

(https://www.uniprot.org/). Поиск, исследуемых последовательностей для 

человека осуществляла с помощью базового инструмента – BLAST 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi). Веб-приложение Protein Parameters 

(https://www.protparam.net/index.html) использовался для получения значе-

ний изоэлектрической точки, алифатического индекса и молекулярной 

массы. Анализ белков, классифицируя их по семействам и предсказывая 

домены проводился в программе InterPro 92.0. Шаблоны для построения 

3D-моделей ферментов были взяты из банка данных белков  

PDB (https://www.rcsb.org/). По шаблону фермента человека с помощью 

ресурса SWISS-MODEL (https://swissmodel.expasy.org/) строились  

3D-модели фермента моллюска [1].  

Результаты и их обсуждение. В таблице 1 представлены данные, по-

лученные в ходе идентификации семейства генов цистеиновых протеаз Bi-

omphalaria glabrata. 

  

https://enzyme.expasy.org/EC/3.4.22.1
https://enzyme.expasy.org/EC/3.4.18.1
https://www.uniprot.org/
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.protparam.net/index.html
https://www.rcsb.org/
https://swissmodel.expasy.org/
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Таблица 1 – Идентификация семейства генов цистеиновых протеаз Bi-

omphalaria glabrata 
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Катепсин B 66,25 333 36540,2 6,58 
клеточная  

мембрана 

С1А (PF00112) 

87-330 

Катепсин Z 69,15 351 39220,2 7,18 лизосома 
С1А (PF00112) 

113-350 

Катепсин L 70,00 326 35696,8 5,50 

лизосома; 

клеточная  

мембрана 

С1А (PF00112) 

110-325 

Катепсин O 78,98 343 38848,7 6,27 лизосома 
С1А (PF00112) 

124-334 

 

Из анализа данных таблицы следует, что наиболее термостабильный 

фермент – Катепсин О (алифатический индекс – 78,98). Молекулярная 

масса исследуемых ферментов колеблется от 35696,8 Да до 39220,2 Да. Все 

ферменты обладают кислотными свойствами. За исключением Катепсина 

В, ферменты локализованы в лизосомах. 

При хороших показателях выравнивания аминокислотных последова-

тельностей исследуемых ферментов можно говорить о гомологии, о сход-

стве строения и функции исследуемых протеинов и смоделировать третич-

ную структуру. При этом установлено, что белки, имеющие не менее 40-

50% гомологии в аминокислотных последовательностях, будут иметь по-

хожие третичные структуры. Следовательно, можно предполагать, что и 

функции таких белков могут быть похожими [2]. 

При сравнении аминокислотных последовательностей цистеиновых 

протеаз человека и моллюска Biomphalaria glabrata было установлено, что 

наибольший процент гомологии характерен для фермента Катепсин Z – 

66,26 %. Для остальных ферментов уровень гомологии колеблется  

в промежутке 40-53 %, а именно у Катепсина L – 52,25 %, Катепсина B – 

48,82 % и Катепсина О – 41,64 %.  

Для дальнейшего анализа были построены 3D-структуры исследуе-

мых ферментов человека (Homo sapiens) и моллюска Biomphalaria glabrata 

и проведён их сравнительный анализ результаты, которого представлены  

в таблице 2. 
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Таблица 2 – 3D – структуры лизосомальных ферментов человека (Ho-

mo sapiens) и моллюска Biomphalaria glabrata 

Фермент Характеристика Homo sapiens 
Biomphalaria 

glabrata 

Cathepsin Z 

(EC:3.4.18.1) 

GMQE 

QMEAN 

Identity 

0,77 

-1,27 

69,01% 

  

Cathepsin B 

(EC:3.4.22.1) 

GMQE 

QMEAN 

Identity 

0,39 

-0,53 

62,69% 

  

Cathepsin L 

(EC:3.4.22.15)  

GMQE 

QMEAN 

Identity 

0.82 

0.81 

54,72% 

  

Cathepsin O 

(EC:3.4.22.42) 

GMQE 

QMEAN 

Identity 

0.58 

0.69 

40,15% 

  

Примечание: GMQE – глобальная оценка качества модели; QMEAN – составная 
оценка, основанная на различных геометрических свойствах и представляет, как гло-
бальные, так и локальные оценки абсолютного качества на основе модели; Identity – 
гомология, идентичность.  

 

Установлено, что процент гомологии третичных структур варьирует 
от 40,15 % до 69,01 %. В результате выравнивания установлено, что 
наибольший процент гомологии характерен для фермента Катепсин Z 
(69,01 %), наименьший процент гомологии выявлен у фермента Катепсин 
О (40,15 %). У ферментов Катепсин L и Катепсин В процент гомологии ра-
вен 54,72 % и 62,69 % соответственно. 

Заключение. Практическое значение достаточно высокой степени 
гомологии цистеиновых протеаз у людей и легочных пресноводных мол-
люсков обосновывает целесообразность формирования аквакультуры мол-
люсков, для получения из их тканей белковых ферментативных препаратов 
протеолитического действия в рамках задач биофармацевтики, косметоло-
гии и пищевой промышленности. 
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