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А ННОТА Ц И Я
Традиционный подход к получению, идентификации и подтверждению биологической активности пептидов являет-
ся трудоемким и занимает много времени. Развитие биоинформатики и компьютерного моделирования позволило 
предварительно проводить теоретическую оценку потенциальной биологической активности пептидов. Целью ис-
следования являлось проведение теоретического ферментативного гидролиза in silico белков нута, рапса и конопли, 
а также прогнозирование профиля потенциальной биологической активности образующихся пептидов с использова-
нием инструментов биоинформатики. В результате поиска исходных аминокислотных последовательностей белков 
нута, рапса и конопли в БД UniProtKB по ключевым словам «Cicer arietinum», «Brassica napus», «Cannabis sativa», а также 
происхождению белка — «Storage protein», у белков нута было обнаружено 5 изоформ легумина, 3 изоформы вици-
лина и 2 изоформы провицилина; рапсовые белки содержали 6 изоформ белка круциферина и 7 изоформ напина; 
конопляные белки содержали 3 изоформы эдестина‑1 и эдестина‑2, 2 изоформы эдестина‑3 и 1 изоформу альбумина. 
После гидролиза с использованием инструментов базы данных BIOPEP-UWM было получено 10131 аминокислотная 
последовательность белков нута, 7206 аминокислотных последовательностей белков рапса и 8479 аминокислотных 
последовательностей белков конопли. В результате классификации полученных пептидов по предсказанной величи-
не их биологической активности с помощью PeptideRanker, а также после предсказания токсичности, горечи и аллер-
генности, было выявлено 35 биологически активных пептидов (БАП) из белков нута, 21 — из белков рапса и 22 — из 
белков конопли. Для белков нута было предсказано 29 потенциальных ингибиторов АПФ, 27 ингибиторов DPP IV, 
6  онкостатических, 4 антиоксидантных, 4 противогрибковых пептида и  3 антигипертензивных; для рапса опреде-
лено 22 потенциальных ингибитора DPP IV и 20 ингибиторов АПФ, 5 противогрибковых пептидов, 3 пептида с по-
тенциальным антиоксидантным эффектом, 3 с антитромботическими свойствами, 2 антигипертензивных пептида, 
2 с онкостатическими свойствами и 1 с антибактериальной активностью; для 16 пептидов конопли определена по-
тенциальная АПФ‑ингибирующая активность, 15 являются ингибиторами DPP IV, 7 с противогрибковой активностью, 
5 с антиоксидантным и онкостатическим эффектом, 4 с антигипертензивными свойствами, 1 с противотуберкулез-
ным эффектом. В перспективе необходимы дальнейшие исследования in vitro и in vivo для подтверждения биологи-
ческой активности, т. к. имеется потенциальное расхождение между результатами in silico моделирования гидролиза 
и прогнозирования биологической активности и данными экспериментальных исследований.
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A BST R ACT
The traditional approach to obtaining, identifying, and confirming the biological activity of peptides is laborious and time-
consuming. The development of bioinformatics and computer modeling made it possible to carry out a preliminary theoreti-
cal assessment of the potential biological activity of peptides. The aim of the study was to carry out theoretical enzymatic 
hydrolysis in silico of chickpea, rapeseed and hemp proteins, as well as to predict the profile of potential biological activity 
of the resulting peptides using bioinformatics tools. As a result of the search for the initial amino acid sequences of chickpea, 
rapeseed and hemp proteins in the UniProtKB database using the keywords “Cicer arietinum”, “Brassica napus”, “Cannabis 
sativa”, as well as the origin of the protein — “Storage protein”, 5 isoforms of legumin, 3 isoforms of vicilin and 2 isoforms of 
provicilin were found in chickpea proteins; rapeseed proteins contained 6 isoforms of cruciferin protein and 7 isoforms of na-
pine; hemp proteins contained 3 isoforms of edestin‑1 and edestin‑2, 2 isoforms of edestin‑3 and 1 isoform of albumin. After 
hydrolysis using the tools of the BIOPEP-UWM database, 10,131 amino acid sequences of chickpea proteins, 7,206 amino acid 
sequences of rapeseed proteins and 8,479 amino acid sequences of hemp proteins were obtained. As a result of the classifica-
tion of the obtained peptides according to the predicted value of their biological activity using PeptideRanker, as well as after 
predicting toxicity, bitterness and allergenicity, 35 biologically active peptides (BAPS) were identified from chickpea proteins, 
21 from rapeseed proteins and 22 from hemp proteins. For chickpea proteins, 29 potential ACE inhibitors, 27 DPP IV inhibitors, 
6 oncostatic, 4 antioxidant, 4 antifungal and 3 antihypertensive peptides were predicted. For rapeseed, 22 potential DPP IV
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inhibitors and 20 ACE inhibitors, 5 antifungal peptides, 3 peptides with potential antioxidant effect, 3 with antithrombotic 
properties, 2 antihypertensive peptides, 2 with oncostatic properties and 1 with antibacterial activity were determined. Poten-
tial ACE‑inhibiting activity was determined for 16 hemp peptides, 15 are DPP IV inhibitors, 7 have antifungal activity, 5 have 
antioxidant and oncostatic effects, 4 have antihypertensive properties, 1 has antituberculous effect. In the future, further in 
vitro and in vivo studies are needed to confirm biological activity, as there is a potential discrepancy between the results of in 
silico modeling of hydrolysis and prediction of biological activity and the data from experimental studies.

FUNDING: This work was performed under the Russian Science Foundation grant No. 25-16-00178 .

1.	 Введение
Биологически активные пептиды (БАП), полученные на основе 

пищевых белков, все чаще рассматриваются как потенциальные 
функциональные ингредиенты ввиду их способности участвовать 
в  регуляции физиологических процессов в  организме человека, 
а  также благодаря отсутствию побочных эффектов. Растущий ин-
терес к БАП, полученным из пищевых белков, обусловлен высоким 
спросом на нутрицевтики природного происхождения. Это связано 
с  их разнообразной биологической активностью, подчеркивающей 
потенциал пептидов в профилактике и лечении хронических забо-
леваний [1,2].

Также было отмечено, что функциональность и  потенциальная 
биологическая активность определяются длиной пептидов и амино-
кислотной последовательностью  [3]. Следовательно, функциональ-
ность пептидов напрямую зависит от фермента и параметров про-
цесса деструкции белков. Благодаря эмпирическим исследованиям 
было идентифицировано более тысячи БАП, полученных на основе 
пищевых белков, часть из которых была коммерциализирована [1]. 
Наиболее распространенные методы получения БАП  — фермента-
тивный гидролиз с  использованием ферментных препаратов ра-
стительного, животного и  микробного происхождения, микробная 
ферментация, а также химический гидролиз и синтез, если известна 
аминокислотная последовательность  [4]. Были описаны in vitro би-
ологически активные пептиды, обладающие антиоксидантными [5], 
противодиабетическими  [3], антигипертензивными  [6] и  другими 
свойствами.

Современные достижения в  области протеомики и  пептидо-
мики приводят к  интеграции новых методов исследования  — би-
оинформационных. В  этой связи эксперименты in silico являются 
перспективными инструментами для проведения протеолиза и ис-
следования теоретических биологических активностей пептидов. 
Классический подход к получению БАП является достаточно трудо-
емким процессом и занимает много времени, существует необходи-
мость в использовании специфического и дорогостоящего оборудо-
вания — хроматографов и  масс-спектрометров  [7]. Перечисленные 
ограничения можно обойти за счет использования инструментов 
биоинформатики, что стало стратегическим подходом к поиску уже 
известных и новых пептидов на основе пищевых белков [8].

Протеомные исследования привели к  накоплению обширных 
массивов данных о белковых структурах. Исследование БАП обыч-
но начинается с  получения аминокислотных последовательно-
стей белков, для чего используют следующие базы данных (БД): 
UniprotKB (https://www.uniprot.org/), включающую более 120  млн 
последовательностей белков, Research Collaboratory for Structural 
Bioinformatics Protein Data Bank, имеющую 235 458 подтвержден-
ных структур белков и  1 068 577, полученных виртуально (RCSB 
PDB, https://www.rcsb.org/), и  NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/), 
включающую данные из аннотированных записей в  GenBank, 
RefSeq и  TPA, а также записи из БД SwissProt, PIR, PRF и  PDB  [7]. 
После получения белков с  известными аминокислотными после-
довательностями проводят процесс ферментативной деструкции 
in silico  — компьютерного моделирования с  использованием БД 
BIOPEP-UWM-Enzymes Action и  PeptideCutter-ExPASy (https://web.
expasy.org/peptide_cutter/)  [2,9]. В данных БД исследователь может 
выбрать отдельные протеазы из представленного перечня или их 
комбинацию: в последнем случае будет учтена специфика расще-
пления пептидных связей используемых ферментов при симуля-
ции высвобождения пептидов из выбранного белка.

После получения профиля пептидов в результате ферментатив-
ного гидролиза in silico проводят оценку потенциальной биологиче-
ской активности. Для оценки общей потенциальной биологической 
активности используют инструмент PeptideRanker, который изучает 
представленную аминокислотную последовательность на предмет 
вероятности быть биологически активной на основе нейронной сети 
N‑to‑1  [10]. Далее пептиды оценивают на предмет потенциальной 
токсичности в БД ToxinPred 3.0  [11] и горечи в БД BitterDB  [12]. БД 
BIOPEP-UWM также позволяет предсказывать потенциальные био-

логические активности исследуемых пептидов [13]. Также возможно 
предсказать пептиды, являющиеся потенциальными аллергенами, 
с использованием БД AlgPred 2.0 [14]. Кроме того, их биологическую 
активность можно оценить с  помощью специализированных ре-
сурсов: антибактериальную — AntiBP2  [15], антигипертензивную — 
AHTpin  [16], противотуберкулезную — AntiTbPred  [17], противоопу-
холевую — AntiCP 2.0 [18] и противогрибковую — AntiFp [19].

Нут, рапс и  конопля представляют собой ценные источники 
растительного белка, способные внести значительный вклад в ре-
шение проблемы обеспечения населения полноценным питанием. 
Нут характеризуется высоким содержанием белка, богатого лизи-
ном — незаменимой аминокислотой, являющейся лимитирующей. 
Рапс также содержит значительное количество белка, который мо-
жет быть использован в пищевой промышленности после соответ-
ствующей обработки и  выделения. Конопля, благодаря высокому 
содержанию белка в  семенах, открывает новые возможности для 
производства белковых ингредиентов, адаптированных к  различ-
ным отраслям пищевой индустрии. Развитие технологий перера-
ботки этих культур и  интеграция растительных белков в  состав 
пищевых продуктов, а  также получение биологически активных 
пептидов на их основе способствует обеспечению населения пол-
ноценным и разнообразным питанием, снижению зависимости от 
источников животного белка и  устойчивому развитию сельского 
хозяйства [20,21].

Целью настоящего исследования являлось проведение теоре-
тического ферментативного гидролиза in silico белков нута, рапса 
и конопли, а также прогнозирование профиля потенциальной био-
логической активности образующихся пептидов с  использованием 
инструментов биоинформатики.

2.	 Объекты и методы
Аминокислотные последовательности белков нута, рапса и коно-

пли были получены в формате FASTA в БД UniProtKB. Поиск в данной 
БД был осуществлен на основе латинских наименований источников 
белков: «Cicer arietinum», «Brassica napus», «Cannabis sativa», а также 
с учетом типа белка — «Storage protein».

In silico протеолиз белков нута, рапса и  конопли был прове-
ден с  помощью инструмента Enzymes Action в  БД BIOPEP-UWM 
(https://biochemia.uwm.edu.pl/biopep-uwm/) с использованием фермен
тов пепсина, pH > 2,0 (EC3.4.23.1), трипсина (EC3.4.21.4), протеиназы 
К (EC.3.4.21.67), папаина (EC3.4.22.2) и бромелаина (EC3.4.22.32). Для 
моделирования желудочно-кишечного пищеварения использовали 
комбинацию ферментов пепсин + трипсин.

Для дальнейших исследований были отобраны пептиды, облада-
ющие потенциальной биологической активностью. PeptideRanker 
(http://distilldeep.ucd.ie/PeptideRanker/) присваивает баллы иссле-
дуемым аминокислотным последовательностям от 0 до 1,0. При 
значении ≥ 0,8 считается, что пептид прогнозируется как биоло-
гически активный, при этом исключаются ложноположительные 
результаты [10].

Из полученного перечня пептидов были исключены те амино-
кислотные последовательности, для которых предсказана потенци-
альная токсичность и аллергенность в БД ToxinPred 3.0 (https://webs.
iiitd.edu.in/raghava/toxinpred/design.php) и  AlgPred 2.0 (https://webs.
iiitd.edu.in/raghava/algpred2/), а  также горькие пептиды, поиск ко-
торых был проведен на основе БД горьких пептидов BitterDB. Для 
оценки потенциальной горечи исследуемых пептидов была приме-
нена модель с установленным интерпретатором Python (версия 3.13) 
с использованием библиотеки Biopython для обработки FASTA‑фай-
лов, Pandas для обработки табличных данных и Scikit-learn для по-
строения модели машинного обучения. Для предсказания горечи 
использовали данные БД BitterDB (https://bitterdb.agri.huji.ac.il/dow
nloads/2024/?file=BitterCompoundsPropA_2024.csv). Из БД последова-
тельностей горьких пептидов были извлечены признаки, характе-
ризующие горечь, и на их основе был обучен классификатор горе-
чи с помощью алгоритма Random Forest в Python. Для определения 
горьких пептидов был установлен порог Threshold ≥ 0,7, исследуемые 
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пептиды были определены как горькие или негорькие на основе по-
лученного прогноза.

После классификации пептидов на основе предсказанного уров-
ня их биологической активности, токсичности, аллергенности и го-
речи проводили оценку потенциального профиля биологической ак-
тивности в БД BIOPEP-UWM с использованием инструмента Profiles 
of potential biological activity. Выполняли поиск пептидов с  потен-
циальными АПФ‑ингибирующей, DPP-IV‑ингибирующей и  анти-
оксидантной активностями. Для предсказания потенциальных ан-
тибактериальных пептидов использовали инструмент БД AntiBP3.0 
(https://webs.iiitd.edu.in/raghava/antibp3/), антигипертензивные пеп-
тиды были определены в  БД AHTpin (http://crdd.osdd.net/raghava/
ahtpin/), пептиды с потенциальными противотуберкулезным и про-
тивоопухолевым эффектами — в БД AntiTbPred (https://webs.iiitd.edu.
in/raghava/antitbpred/) и AntiCP 2.0 (https://webs.iiitd.edu.in/raghava/
anticp2/), противогрибковые пептиды  — в  БД Antifp (https://webs.
iiitd.edu.in/raghava/antifp/).

3.	 Результаты и обсуждение
В  белках нута 8–14 % от общего содержания белков относятся 

к  альбуминам. На глобулины приходится 55–60 % общей белковой 
фракции. Основными белками нута являются 11S легумин, 7S вици-
лин и провицилин [22,23]. Рапсовые белки представлены преимуще-
ственно круцефирином и  напином  [24]. Наиболее распространен-
ными белками семян конопли являются эдестин (11S глобулин) и 2S 
альбумин [25].

В БД UniProtKB был проведен поиск белков нута, рапса и конопли. 
В Таблице 1 представлены Uniprot ID, наименование белков и коли-
чество аминокислотных остатков.

К основным запасным белкам нута, найденным в БД UniProtKB, 
были отнесены легумин, вицилин и провицилин. Суммарно для ле-
гумина было определено 5 изоформ, 3 изоформы — для вицилина 
и 2 изоформы — для провицилина. Рапсовые белки содержали 6 изо-
форм белка круцефирина и  7 изоформ белка напина. Конопляные 
белки содержали 3 изоформы эдестина‑1 и эдестина‑2, 2 изоформы 
эдестина‑3 и 1 альбумина.

Далее проводили моделирование расщепления пептидных свя-
зей в аминокислотных последовательностях белков нута, рапса и ко-
нопли в  БД BIOPEP-UWM с  использованием ферментов трипсина 
+ пепсина, протеиназы К, папаина и бромелаина. Всего для белков 
нута было получено 10131 аминокислотная последовательность, из 
них пептидов, в которых присутствует три и более аминокислотных 
остатка — 2098. С белками рапса в результате протеолиза было по-
лучено 7206 аминокислотных последовательностей, полипептидов 
с тремя и более аминокислотных остатка — 1576. Общее количество 
аминокислотных последовательностей для белков конопли состави-
ло 8 479, из них пептидов с тремя и более аминокислотных остатка — 
1 837.

Для дальнейших исследований были отобраны пептиды, которые 
содержали 3 и более аминокислотных остатка, что обусловлено более 
высокой структурной стабильностью и специфичностью взаимодей-
ствия с  биологическими молекулами длинных пептидов, которые 
формируют устойчивые вторичные структуры  [26]. Также корот-
кие пептиды быстрее подвергаются ферментативной деструкции 
в биологических системах, что снижает их функциональную значи-
мость [27]. Выбранный подход соответствует установленной практи-
ке в пептидомике и биоинформатике.

Далее с  использованием инструментов БД PeptideRanker были 
отобраны пептиды, для которых вероятность проявлять биологиче-
скую активность составляла ≥ 0,8:

	� 50 пептидов нута;
	� 38 пептидов рапса;
	� 36 пептидов конопли.

При этом были исключены токсичные и  горькие пептиды. Для 
определения токсичных пептидов воспользовались функцией Motif 
Scan Module в БД ToxinPred 3.0 на основе модели MERCI. Анализ ал-
лергенности был проведен в  БД AlgPred 2.0 в  разделе Prediction of 
Allergens при стандартном значении порога Threshold ≥ 0,3.

С учетом того, что некоторые аминокислотные последовательно-
сти пептидов встречались несколько раз при действии на изофор-
мы белков нута, рапса и  конопли различных ферментов, для нута 
было получено суммарно 50 БАП, при этом токсичных и аллерген-
ных пептидов не обнаружено, а  количество БАП, которые не были 
определены как горькие, составило 35. Для белков рапса было ото-
брано 38  пептидов со значением PeptideRanker Score ≥ 0,8. Среди 
них 38 пептидов не являлись аллергенными и был обнаружен один 
токсичный пептид — PPPPQQCCNEL, полученный при действии фер-

мента бромелаина на белок P09893 (напин эмбриоспецифичный). 
Количество не горьких пептидов составило 21. Количество БАП для 
белков конопли составило 36, при этом не обнаружено потенциаль-
ных токсичных и  аллергенных пептидов, а  количество не горьких 
пептидов составило 22.

Результаты протеолиза белков in silico и распределения пептидов 
по группам представлены на Рисунке 1.

Далее проводили оценку потенциальной биологической активно-
сти отобранных пептидов в БД BIOPEP-UWM. Для всех исследуемых 
пептидов был проведен поиск совпадений с известными биологиче-
ски активными последовательностями. Также провели предсказание 
потенциальных антибактериальных пептидов (БД AntiB3.0), проти-
вогрибковых пептидов (БД  Antifp), антигипертензивных пептидов 
(БД AHTpin) и пептидов с потенциальными противотуберкулезным 
и противоопухолевым эффектами (AntiTbPred и AntiCP 2.0). Резуль-
таты предсказанных биологических активностей пептидов нута 
представлены на Рисунке 2.

Анализ потенциальной биологической активности пептидов 
показал, что БАП, полученные из белков нута, рапса и  конопли, 
обладают большим потенциалом для применения в  составе пище-
вых продуктов, в  медицинских и  фармацевтических исследова-
ниях. Для  нута количество пептидов, обладающих потенциальной 

Таблица 1. Аминокислотные последовательности запасных 
белков нута, рапса и конопли, полученные в БД UniProtKB, 

наименование белков и количество аминокислотных остатков
Table 1. Amino acid sequences of storage proteins of chickpea, rapeseed and 

hemp obtained in the UniProtKB database, name of proteins and the number 
of amino acid residues

№  Uniprot ID Наименование 
белка

Количество 
аминокислот-
ных остатков

Молекуляр-
ная масса, 

кДа

Нут

1 Q9SMJ4 Legumin 496 56,25

2 A0A1S3E1N3 Legumin J 551 62,71

3 A0A3Q7XNW1 Legumin-like 500 56,27

4 A0A1S2XSB9 Legumin A‑like 518 59,34

5 A0A1S2XVG1 Legumin J‑like 532 60,37

6 A0A1S2XQR4 Vicilin-like 455 51,83

7 A0A1S2XQ88 Vicilin-like 446 51,08

8 A0A1S2Y087 Vicilin-like 593 69,39

9 Q304D4 Provicilin 453 51,42

10 A0A1S2XYZ0 Provicilin-like 558 64,65

Рапс

1 P11090 Cruciferin 488 53,75

2 P33522 Cruciferin CRU4 465 51,37

3 P33523 Cruciferin BnC1 490 53,82

4 P33524 Cruciferin BnC2 496 54,29

5 P33525 Cruciferin CRU1 509 56,50

6 P17333 Napin 180 20,31

7 P01090 Napin‑2 178 20,10

8 P24565 Napin‑1A 110 12,69

9 P27740 Napin-B 178 20,11

10 P09893 Napin embryo-
specific 186 21,01

11 P80208 Napin‑3 125 14,03

12 P01091 Napin‑1 133 15,29

Конопля

1 A0A090CXP5 Edestin 1 511 58,43

2 A0A090CXP7 Edestin 1 511 58,52

3 A0A090DLH8 Edestin 1 511 58,50

4 A0A090CXP9 Edestin 2 491 55,97

5 A0A090DLI7 Edestin 2 491 55,97

6 A0A090CXP8 Edestin 2 491 55,98

7 A0A219D3H6 Edestin 3 491 55,93

8 A0A219D2X4 Edestin 3 493 56,08

9 A0A219D1L6 Albumin 142 16,74
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АПФ‑ингибирующей (ACE inhibitors) активностью, составило 29, для 
рапса — 20, для конопли — 16. Количество ингибиторов DPP IV (ги-
погликемический эффект) составило 27 для нута, 22 и 15 — для рапса 
и  конопли соответственно. Наибольшее количество антиоксидант-
ных пептидов было предсказано для пептидов конопли — WSY, SWN, 
GCP, MYMR и MYG.

В  Таблице 2 представлены пептиды, полученные в  ходе in silico 
протеолиза белков нута, рапса и конопли, обладающие наиболее ши-
роким профилем потенциальной биологической активности.

В ходе гидролиза легумин J‑подобного белка нута (A0A1S2XVG1) 
протеиназой К  получены пептиды с  потенциальной антитромбо-
тической активностью — DRF и QDEEDEDEDEDEQEQGHSQREEEEDD
DEDESHSHESRQKW. На основе белков рапса круциферина (P11090), 
круциферина BnC1 (P33523) и круциферина BnC2 (P33524) получен 
пептид WIEF под действием папаина или бромелаина, обладающий 
потенциальным антитуберкулезным эффектом. Для белка конопли 
альбумина (A0A219D1L6) с  использованием папаина или бромела-
ина получен пептид MYMR с  потенциальным антитуберкулезным 
эффектом. Среди исследуемых пептидов был обнаружен фрагмент 
QWR, полученный в  ходе протеолиза белка круциферина CRU1 
(Uniprot ID P33525) папаином, который обладает потенциальной ан-
тибактериальной активностью. В общем количестве для белков нута 
было получено 29 потенциальных ингибиторов АПФ, 27 ингибиторов 
DPP IV, 6 онкостатических, 4 антиоксидантных, 4 противогрибковых 
и 3 антигипертензивных пептида. Среди полученных пептидов рап-
са определено 22 потенциальных ингибитора DPP IV и 20 ингибито-
ров АПФ, 5 пептидов с антигрибковым эффектом, 3 пептида с потен-
циальным антиоксидантным эффектом, 3 с  антитромботическими 
свойствами, 2 антигипертензивных пептида, 2 с онкостатическими 
свойствами и  1 с  антибактериальной активностью. Для 16 пепти-

дов конопли определена потенциальная АПФ‑ингибирующая ак-
тивность, 15 являются ингибиторами DPP IV, 7 с противогрибковой 
активностью, 5 с антиоксидантным и онкостатическим эффектами, 
4 с  антигипертензивными свойствами, 1 с  противотуберкулезным 
эффектом.

В научной литературе описано применение ферментов, анало-
гичных тем, которые использовались в данном in silico исследова-
нии. Была изучена способность пепсина высвобождать АПФ‑ин-
гибирующие пептиды из белков нута, фасоли, чечевицы, люпина 
и гороха [28]. Под действием фермента пепсин на белки подсолнеч-
ника, рапса и сои были получены пептиды с антиоксидантным эф-
фектом, а при действии папаина на белки семян конопли высвобо-
ждались пептиды с онкостатическими свойствами [29]. Сообщалось 
об онкостатических, антимикробных и  противовоспалительных 
эффектах пептидов нута, полученных при действии на белки фер-
ментов пепсина, трипсина, химотрипсина, алкалазы, флаворзима 
и папаина [30].

Прогнозирование биологической активности пептидов с исполь-
зованием методов биоинформатики может не всегда соответствовать 
экспериментальными данными in vivo [31], поскольку предсказанная 
биологическая активность зачастую не находит подтверждения в ре-
альных исследованиях. По этой причине биоинформационный ана-
лиз следует рассматривать как эффективный инструмент предва-
рительного скрининга или дополнительное средство исследования 
биологически активных пептидов. Точность биоинформационного 
прогнозирования напрямую зависит от качества и полноты данных 
в используемых базах. Включение экспериментально подтвержден-
ных данных, в том числе посредством кластеризации, позволит су-
щественно повысить надежность моделей предсказания биологиче-
ской активности.

Рисунок 1. Результаты протеолиза белков нута, рапса и конопли, а также распределение пептидов 
по группам с использованием инструментов БД PeptideRanker, ToxinPred 3.0, AlgPred 2.0 и BitterDB

Figure 1. Results of proteolysis of chickpea, rapeseed and hemp proteins, and the distribution of peptides by groups using tools 
of the databases PeptideRanker, ToxinPred 3.0, AlgPred 2.0 and BitterDB

Рисунок 2. Результаты прогнозирования теоретической биологической активности пептидов нута, рапса и конопли 
с использованием инструментов БД BIOPEP-UWM, AntiBP 3.0, AHTpin, AntiTbPred и AntiCP 2.0, Antifp

Figure 2. Results of prediction of theoretical biological activity of chickpea, rapeseed and hemp peptides using the tools 
of the databases BIOPEP-UWM, AntiBP 3.0, AHTpin, AntiTbPred and AntiCP 2.0, Antifp
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Таблица 2. Пептиды нута, рапса и конопли, обладающие широким профилем биологической активности
Table 2. Chickpea, rapeseed and hemp peptides with the broad profile of biological activity

№ п/п Пептид Белок Uniprot ID Фермент Теоретическая активность

Пептиды нута

IPPG Legumin J
Legumin J‑like

A0A1S3E1N3
A0A1S2XVG1

трипсин + пепсин 
бромелаин

ACE inhibitor, DPP IV inhibitor, non-ABPs, AHT,  
Non-Anti-tubercular, AntiCP, Antifungal

PPR
Provicilin-like 

Legumin- 
like Legumin A‑like

A0A1S2XYZ0
A0A3Q7XNW1
A0A1S2XSB9

трипсин + пепсин 
папаин

бромелаин

ACE inhibitor, DPP IV inhibitor, non-ABPs, Non-AHT,  
Non-Anti-tubercular, Non AntiCP, Antifungal

WSY Legumin J‑like A0A1S2XVG1 трипсин + пепсин DPP IV inhibitor, Non-AHT, Non-Anti-tubercular, Non AntiCP, 
Non-Antifungal

GTCF Legumin Q9SMJ4 протеиназа К ACE inhibitor, non-ABPs, Non-AHT, Non-Anti-tubercular, AntiCP, 
Non-Antifungal

SDRF
Legumin

Legumin A‑like 
Legumin-like

Q9SMJ4
A0A1S2XSB9

A0A3Q7XNW1
протеиназа К ACE inhibitor, DPP IV inhibitor, non-ABPs, Non-AHT,  

Non-Anti-Anti-tubercular, AntiCP, Antifungal

GGCF Legumin A‑like A0A1S2XSB9 протеиназа К ACE inhibitor, Antioxidative, DPP IV inhibitor, non-ABPs,  
Non-AHT, Non-Anti-tubercular, AntiCP, Non-Antifungal

WMF Legumin Legumin-like Q9SMJ4
A0A3Q7XNW1

папаин
бромелаин

ACE inhibitor, DPP IV inhibitor, non-ABPs, Non-AHT,  
Non-Anti-tubercular, Non AntiCP, Antifungal

SNRF Vicilin-like A0A1S2XQ88 протеиназа К ACE inhibitor, DPP IV inhibitor, non-ABPs, Non-AHT,  
Non-Anti-tubercular, AntiCP, Non-Antifungal

HYF Legumin J A0A1S3E1N3 папаин
бромелаин

ACE inhibitor, Antioxidative, DPP IV inhibitor, non-ABPs,  
Non-AHT, Non-Anti-tubercular, Non AntiCP, Non-Antifungal

SYF Provicilin Q304D4 папаин ACE inhibitor, Antioxidative, DPP IV inhibitor, non-ABPs,  
Non-AHT, Non-Anti-tubercular, Non AntiCP, Non-Antifungal

NHEXXXXXX
XXXQQEG Legumin-like A0A3Q7XNW1 бромелаин ACE inhibitor, DPP IV inhibitor, non-ABPs, AHT,  

Non-Anti-tubercular, Non AntiCP, Non-Antifungal

Пептиды рапса

1. GGP Cruciferin
Cruciferin BnC1

P11090
P33523 протеиназа К

ACE inhibitor, Antithrombotic, Antioxidative, DPP IV inhibitor, 
non-ABPs, Non-AHT, Non-Anti-tubercular, Non AntiCP,  

Non-Antifungal

2. QGQF Cruciferin CRU4 P33522 протеиназа К ACE inhibitor, DPP IV inhibitor, non-ABPs, AHT,  
Non-Anti-tubercular, AntiCP, Non-Antifungal

3. RGP Cruciferin CRU1 P33525 протеиназа К ACE inhibitor, Antithrombotic, Antioxidative, DPP IV inhibitor, 
non-ABPs, Non-AHT, Non-Anti-tubercular, Non AntiCP, Antifungal

4. RCSGF Cruciferin CRU4 P33522 протеиназа К ACE inhibitor, DPP IV inhibitor, non-ABPs, Non-AHT,  
Non-Anti-tubercular, Non AntiCP, Antifungal

5. MPR Cruciferin CRU4 P33522 папаин
бромелаин

ACE inhibitor, DPP IV inhibitor, non-ABPs, Non-AHT,  
Non-Anti-tubercular, Non AntiCP, Antifungal

6. QWR Cruciferin CRU1 P33525 папаин DPP IV inhibitor, ABPs, Non-AHT, Non-Anti-tubercular,  
Non AntiCP, Antifungal

7. MPG

Napin
Napin‑2
Napin-B

Napin embryospecific
Napin‑3
Napin‑1

P17333
P01090
P27740
P09893
P80208
P01091

папаин ACE inhibitor, Antithrombotic, DPP IV inhibitor, non-ABPs,  
Non-AHT, Non-Anti-tubercular, Non AntiCP, Antifungal

8. WIEF
Cruciferin

Cruciferin BnC1 
Cruciferin BnC2

P11090
P33523
P33524

папаин
бромелаин

ACE inhibitor, DPP IV inhibitor, non-ABPs, Non-AHT,  
Anti-tubercular, AntiCP, Non-Antifungal

9. CQQWL

Napin
Napin‑2
Napin-B

Napin embryospecific
Napin‑3
Napin1

P17333
P01090
P27740
P09893
P80208
P01091

бромелаин ACE inhibitor, DPP IV inhibitor, non-ABPs, AHT,  
Non-Anti-tubercular, Non AntiCP, Non-Antifungal

10. CQQWIR Napin‑1A P24565 бромелаин ACE inhibitor, Antioxidative, DPP IV inhibitor, non-ABPs,  
Non-AHT, Non-Anti-tubercular, Non AntiCP, Non-Antifungal

Пептиды конопли

1. WSY Edestin 1
A0A090CXP5
A0A090CXP7
A0A090DLH8

трипсин + пепсин ACE inhibitor, Antioxidative, DPP IV inhibitor, non-ABPs,  
Non-AHT, Non-Anti-tubercular, Non AntiCP, Non-Antifungal

2. SWN Edestin 3 A0A219D2X4 трипсин + пепсин Antioxidative, DPP IV inhibitor, non-ABPs, Non-AHT,  
Non-Anti-tubercular, Non AntiCP, Non-Antifungal

3. GCP Edestin 1

A0A090CXP5
A0A090CXP7
A0A090DLH8
A0A090CXP9
A0A090DLI7
A0A090CXP8

протеиназа К Antioxidative, non-ABPs, Non-AHT, Non-Anti-tubercular,  
Non AntiCP, Non-Antifungal

4. GQKCF Edestin 1
A0A090CXP5 
A0A090CXP7 
A0A090DLH8

протеиназа К ACE inhibitor, non-ABPs, AHT, Non-Anti-tubercular, Non AntiCP, 
Antifungal
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4.	 Выводы
Текущее исследование направлено на определение биологической 

активности пептидов, образующихся в ходе теоретического гидролиза 
белков нута, рапса и конопли с использованием ферментов трипси-
на + папаина, протеиназы К, бромелаина и папаина. Для белков нута 
было получено суммарно 10 131 аминокислотная последовательность, 
7 206 — для белков рапса и 8 479 — для белков конопли. В ходе прогно-
зирования потенциальной биологической активности в PeptideRanker, 
токсичности, аллергенности и горечи было получено 35 БАП из белков 
нута, 21 БАП из белков рапса и 22 БАП из белков конопли. Для белков 
нута было предсказано 29 потенциальных ингибиторов АПФ, 27 инги-
биторов DPP IV, 6 онкостатических, 4 антиоксидантных, 4 противог-
рибковых пептида и  3 антигипертензивных. Среди пептидов рапса 
определено 22 потенциальных ингибитора DPP IV и 20 ингибиторов 

АПФ, 5 с противогрибковой активностью, 3 пептида с потенциальным 
антиоксидантным эффектом, 3 с антитромботическими свойствами, 
2 антигипертензивных пептида, 2 с  онкостатическими свойствами 
и 1 с антибактериальной активностью. Для 16 пептидов конопли пред-
сказана потенциальная АПФ‑ингибирующая активность, 15 являются 
ингибиторами DPP IV, 7 с противогрибковой активностью, 5 с антиок-
сидантным и онкостатическим эффектами, 4 с антигипертензивными 
свойствами, 1 с противотуберкулезным эффектом.

Полученные в ходе in silico исследований не токсичные, не горь-
кие и  не  аллергенные пептиды из нута, рапса и  конопли требуют 
дальнейшей проверки in vitro и in vivo. Следует учитывать возможные 
расхождения между результатами in silico моделирования гидролиза 
и оценки биологической активности пептидов и данными экспери-
ментальных исследований.
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