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В настоящее время считается установленным, что протеолитические 
ферменты являются весьма консервативными и эта система регуляции 
сформировалась на уровне первичных клеток. Эволюционным источ-
ником многих пептидаз высших эукариот являются пептидазы прока-
риот. В процессе эволюции совершенствовались эндосомно-лизосо-
мальная система и действующие в цитоплазме и ядре клетки убикви-
тин- и АТР-зависимая (протеасомная), а также кальций-зависимая 
(кальпаиновая) системы [1]. 
Целью исследования было установление сходства внутриклеточных 
протеолитических ферментов человека и легочных пресноводных 
моллюсков. 
Материал и методы: поиск и отбор нуклеотидных последовательно-
стей, кодирующих белки человека, осуществлялся на сервере 
ENSEMBL; поиск гомологичных последовательностей для моллюсков 
осуществлялся на сервере NCBI при помощи ресурса BLAST; описа-
ние белков для человека было взято с ресурса UNIPROT; парное вы-
равнивание и сравнение последовательностей человека и моллюсков 
выполнено в программе MEGA5.2; построение 3D-структур фермен-
тов для моллюсков выполнялось на сервере SWISS-MODEL по шаб-
лону 3D-структуры ферментов человека, найденных в банке данных 
трёхмерных структур белков и нуклеиновых кислот RSCB. 
Для обоснования биомедицинского использования моллюсков в каче-
стве модельных организмов в исследовании фармакодинамики регу-
ляторов системы протеолиз-антипротеолиз были оценены параметры 
сходства протеолитических ферментов человека и моллюсков. При 
сравнительном анализе протеолитических ферментов человека и мол-
люска Biomphalaria glabrata были установлены следующие уровни го-
мологии: Prolyl oligopeptidase (КФ 3.4.21.26) представляет собой цито-
зольную сериновую пептидазу, которая расщепляет пептидную связь 
C-концевого пролина – гомология 66%; ATP-dependent Clp protease 
proteolytic subunit – входит в состав высокоактивной сериновой эндо-
пептидазы Clp (КФ 3.4.21.92) – гомология 68%; Furin - КФ 3.4.21.75 – 
сериновая протеаза клеток животных, расположенная в аппарате 
Гольджи, напоминает бактериальный протеолитический фермент суб-
тилизин, гомология 69%; Signal Peptide Peptidase – внутримембранная 
аспартил-протеаза, расщепляющая остаточные сигнальные пептиды, 
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оставшиеся в мембране после действием сигнальной пептидазы, гомо-
логия 67%; Aminopeptidase В (КФ 3.4.11.2) – фермент класса гидролаз, 
катализирующий отщепление от пептидов N-концевые α-аминокис-
лотные остатки, а также гидролиз α-амидов аминокислот, гомология 
66%; Leucyl aminopeptidases (cytosol aminopeptidase, КФ 3.4.11.1) – 
ферменты, которые преимущественно катализируют гидролиз лейци-
новых остатков на N-конце пептидов и белков, гомология 66%; Thimet 
oligopeptidases (КФ 3.4.24.15), известные как TOPs, являются металло-
пептидазами и у животных они участвуют в деградации пептидов – 
брадикинина, нейротензина, ангиотензина I и пептида Aβ, гомология 
66%; Ubiquitin conjugating factor E4 B-like (КФ 6.3.2.19), конъюгиру-
ющие убиквитин ферменты, также известные как ферменты E2, гомо-
логия 72%; Ubiquitin conjugating factor E2 W-like, гомология 75%; 
Ubiquitin carboxyl-terminal hydrolase L5, гомология 72%; Ubiquitin-like 
modifier-activating enzyme 5, гомология 76%. Анализ 3D-структуры про-
анализированных клеточных протеолитических ферментов человека и 
моллюска показал высокое сходство конфигурации и дизайна доменов, 
что может свидетельствовать о выполнении ими однотипных функций.  
Таким образом, подтвержден эволюционный консерватизм протеоли-
тических ферментов, что позволяет использовать легочных пресно-
водных моллюсков в качестве модельных организмов для исследова-
ния регуляции протеолиза в тканях человека 
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Математический анализ - объективный метод планирования пластиче-
ских операций, который влияет на косметический результат лечения. 
Искусство хирургии от врача требует владеть техническими навыка-
ми, основанными на знании биоматериала и биомеханических свойств 
тканей: физиологических и патологических. Для пластического хи-
рурга важны такие механические свойства кожи как: сократимость  
и растяжение, исследованию которых посвящено исследование. 
Цель. Исследовать биомеханические парараметры кожи живота при 
разных деформационных загрузках. 


