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IN SILICO ДОСЛІДЖЕННЯ МОЛЕКУЛЯРНИХ МЕХАНІЗМІВ 

ПРОТИЗАПАЛЬНОЇ ТА АНАЛЬГЕТИЧНОЇ ДІЇ ЗАМІЩЕНИХ  

3-ОКСАМОЇЛ(СУКЦИНОЇЛ)АМІДІВ N-ФЕНІЛАНТРАНІЛОВИХ 

КИСЛОТ МЕТОДОМ ГНУЧКОГО МОЛЕКУЛЯРНОГО ДОКІНГУ 

 

Дослідження механізмів дії нових сполук на клітинному та 

субклітинному рівнях із використанням методології оцінки зв’язування лігандів 

з ймовірними біологічними мішенями має теоретичну та практичну значимість 

для науковців.  

За результатами проведеного фармакологічного скринінгу нові похідні 3-

оксамоїл(сукциноїл)аміди N-фенілантранілових кислот володіють 

протизапальною та анальгетичною активністю [1]. Тому докінгові дослідження 

проводились з метою встановлення можливості пригнічення ними синтезу 

простагландинів шляхом інгібування  активності ферментів, задіяних у різних 

стадіях циклооксигеназного шляху метаболізму арахідонової кислоти: COX-1, 

COX-2 і mPGES-1.  

Для порівняння  було використано кристалографічні структурні моделі з 

високою роздільною здатністю з Protein Data Bank: COX-1 у комплексі з α-метил-

4-дифенілацетатною кислотою (pdb code 1Q4G) [2], COX-2, співкристалізованої 

з напроксеном (pdb code 3NT1) [3] та mPGES-1 у комплексі з глутатіоном (pdb 

code 4AL0) [4]. Гнучкий молекулярний докінг було проведено з використанням 

програмного пакету Molecular Operating Environment (MOE) [5]. 

За результатами проведеного молекулярного докінгу обчислено величини 

чотирьох скорингових функцій: Affinity dG, що визначає ентальпійний вклад у 

величину вільної енергії зв’язування; Alpha HB, яка визначає геометричне 

розташування ліганда в активному центрі акцептора та ефекти утворення 

водневих зв’язків між ними; London dG, яка характеризує вільну енергію 

зв’язування для певного конформаційного положення ліганда; GBVI/WSA dG, 

що визначає вільну енергію зв’язування для певного конформаційного 

положення ліганда та обчислюється з використанням силових полів MMFF94x 

та AMBER99. Значення розрахованих скорингових функцій для комплексів, 

утворених молекулами синтезованих речовин та рецепторами СОХ-1, СОХ-2 і 

mPGES-1 є співставними або перевищують значення відповідних скорингових 

функцій для вольтарену і анальгіну, проте дещо поступаються значенням цих 

функції для напроксену. Величини скорингової функції GBVI/WSA dG у випадку 

комплексу з СОХ-1 мають додатні значення, що є свідченням прояву інгібіторної 

активності речовин по відношенню до ізоформи СОХ-2. 

Аналіз геометричного розташування молекул синтезованих речовин в 

активних центрах СОХ-1 і СОХ-2, типів зв’язування та залишків амінокислот 

бічних ланцюгів макромолекул пептидів, які утворюють зв’язки з лігандами 

свідчать про можливість утворення між ними стійких комплексів, у яких 
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розміщення лігандів є аналогічними до геометрії та типів зв’язування класичних 

нестероїдних протизапальних засобів, встановлених на підставі 

кристалографічних досліджень. Для всіх досліджуваних сполук водневі зв’язки 

між лігандом і рецептором утворюються за участі одного або обох 

карбоксильних атомів Оксигену залишків оксалатної та бурштинової кислот, або 

за участі карбонільного, або гідроксильного атома Оксигену карбоксильної 

групи антранілової кислоти. 
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СТВОРЕННЯ МАТЕМАТИЧНОЇ МОДЕЛІ ТА ПРОГРАМНОГО 

ЗАБЕЗПЕЧЕННЯ ДЛЯ ІНФОРМАЦІЙНОЇ СИСТЕМИ 

«ВІРТУАЛЬНЕ ФУНКЦІОНУЮЧЕ СЕРЦЕ» 

 

Використання інформаційних технологій в різних галузях науки і освіти 

багато в чому визначає прогрес і напрямки розвитку цих галузей. Медицина не є 

винятком. Сучасні інформаційні технології застосовуються при вирішенні 

найрізноманітніших завдань: від ведення баз даних пацієнтів до складних 

діагностичних систем і апаратно-програмних комплексів роботичної хірургії. 

Одним з актуальних напрямків застосування інформаційних технологій є 

створення 3D-моделі серця людини та його функціонування. 


