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За последние два десятилетия был идентифицирован ряд вирусов, каждый из 
которых представлен множественными геномными последовательностями. 
Сопоставление этих последовательностей особенно результативно тогда, когда оно 
производится с привлечением функциональных характеристик,  отражающих 
различия или сходство между отдельными вариантами вируса.  

Нами разработана и составлена база данных по функциональному картированию 
белков, кодируемых геномами разных вариантов вируса гепатита С (ВГС) – 
HCVMAP (www.ibmh.msk.su/hcvmap). Представленные в ней наборы данных 
использованы нами при определении потенциальных иммуногенных участков, 
наиболее перспективных для разработки вакцинных конструкций  [1]. Сегодня 
HCVMAP содержит структурные и функциональные данные по антигенным 
участкам белков ВГС. В ближайшее время наша база данных будет представлять 
данные и по другим функциональным характеристикам (рецепторной 
специфичности, устойчивости к лекарственным препаратам и т.д.).   

HCVMAP включает аминокислотные последовательности белков ВГС и 
сведения по функциональным характеристикам этих белков.  

В группу обработанных данных входят выровненные аминокислотные 
последовательности и антигенные участки, картированные по выровненным 
последовательностям. Антигенные участки собраны в таблицах Т и B-эпитопов 
(www.ibmh.msk.su/hcvmap/bepitope1.php; www.ibmh.msk.su/hcvmap/tepitope.php), 
которые содержат последовательности пептидов, с разметкой их положения в 
белках ВГС и краткими функциональными характеристиками. Просматривая 
таблицы эпитопов можно вывести библиографические сведения, вызвать 
выровненный набор гомологичных участков с частотами встречаемости  пептидов и 
просмотреть  списки последовательностей, содержащих отмеченный пептид 

На отдельной странице (www.ibmh.msk.su/hcvmap/profile_frame.php) можно 
просмотреть профиль встречаемости аминокислотных остатков в выровненных 
последовательностях. Навигация может осуществляться с помощью схемы 
полипротеина-предшественника.  

Представляемый нами ресурс позволяет анализировать вариабельность и 
консервативность функциональных участков, представляющих интерес для 
вакцинологов, иммунологов и вирусологов. 
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