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Цель исследования 

Заключение 

Цель исследования — сравнить количество 

фрагментов белка Р4 вириона рода Chrysovirus, 

получаемых с помощью ферментативного и 

неферментативного протеолиза. 
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Для анализа использовали последовательность 

белка Р4 № Q8JVB9, включающую 847 

аминокислотных остатков. Поиск и анализ 

последовательности провели с использованием 

баз данных UniProtKB, PDBsum и редактора 

PeptideCutter. 

Материалы и методы исследования 

Результаты исследования 

Рис. 1. Позиции сайтов неферментативного протеолиза с помощью  

BNPS-скатола (3-бром-3-метил-2-(2-нитрофенил)-сульфанилиндол, BNPS), 

 бромистого циана (CNBr), муравьиной кислоты 

 (HCOOH) и йодобензойной кислоты (Iodo). 

Все ферменты, катализирующие реакции 

протеолиза данного белка, по количеству 

получаемых фрагментов были разделены на 3 

группы: более 100, от 50 до 100 и менее 50 

фрагментов. К первой группе относятся 

протеинкиназа К (405 фрагментов), термолизин 

(240), пепсин при pH≥2 (196), химотрипсин низкой 

специфичности (185), пепсин при pH=1,3 (138), 

Asp-N эндопептидаза + N-концевой Glu (108). 

Вторая группа включает трипсин (91), химотрипсин 

высокой специфичности (65), 

глутамилэндопептидазу (58), стафилококковую 

пептидазу I (52), клострипан, Asp-N эндопептидазу 

и Arg-C протеиназу (по 50 фрагментов). 

Наименьшее число фрагментов было получено с 

помощью LysC лизилэндопептидазы и LysN 

Пептидил-Lys металлоэндопептидазы (по 45 

фрагментов), пролинэндопептидазы (4), каспазы 1 

(2) и энтерокиназы (1). При моделировании 

протеолиза органическими кислотами были 

получены следующие результаты: муравьиная 

кислота – 50 фрагментов, бромистый циан – 46, 

NTCB (2-нитро-5-тиоцианобензойная кислота) – 

16, BNPS-скатол (3-бром-3-метил-2-(2-

нитрофенил)-сульфанилиндол) и йодобензойная 

кислота – по 12.  

Ферменты, в среднем, имеют большее число 

сайтов протеолиза, чем неферментативные 

катализаторы (органические кислоты). Данный 

факт может помочь в разработке новых 

лекарственных препаратов из группы 

антимикотиков, а также средств для борьбы с 

возбудителями микозов в объектах внешней 

среды. 

 

 

Рис. 2. Позиции сайтов ферментативного протеолиза с помощью  

Arg-C протеиназы (ArgC), Asp-N эндопептидазы (AspN), энтерокиназы 

 (Enter), пролин–эндопептидазы (Pro). 
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