
 
 

МОДЕЛИРОВАНИЕ ВЗАИМОДЕЙСТВИЯ ПРОТИВОВИРУСНЫХ 
ПРЕПАРАТОВ С НЕЙРАМИНИДАЗОЙ ГРИППА А  

1Потемкин В.А., 1Гришина М.А., 1Переяславская Е.С., 1Барташевич Е.В, 
2Русинов В.Л. 

1Челябинский государственный университет, г. Челябинск 
2Институт органического синтеза, г. Екатеринбург 

1Гришина М.А. 
1Потемкин В.А. 

1Переяславская Е.С. 
1Барташевич Е.В 

2Русинов В.Л. 
1Челябинский 

государственный 
университет 

2Институт органического 
синтеза 

 

К числу важнейших достижений последних лет в лечении гриппа А является 
создание лекарственных препаратов, блокирующих нейраминидазу. Поэтому в 
данной работе проведен комплексный анализ противовирусных средств – 
ингибиторов нейраминидазы:  
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X, Z = N, C; Y = N-; 
R = Me, H, SMe, Ph, Py; 
R1=Me, C12H25, C4H8OAc 

 

В рамках 3D-QSAR алгоритма BiS/МС [1] проведена ориентация молекул в 
полости псевдоатомного рецептора. Рассмотрение данных комплексов показало, 
что катионы наиболее активных соединений ориентируются рядом с отрицательно 
заряженной частью модельного рецептора, а анионы - рядом с положительно 
заряженной частью рецептора. Для менее активных соединений характерна 
обратная картина. Результат ориентации молекул, полученный в рамках алгоритма 
BiS, позволил определить расположение [1] противовирусных средств в полости 
реального рецептора – нейраминидазы. Для анализа полученных комплексов 
использован алгоритм CoCon, который позволяет выделять активные центры 
лекарственного средства и молекулы рецептора на основании характеристик атом-
атомных взаимодействий. Обнаружено, что у наиболее активных противовирусных 
средств активным центром является атом кислорода заместителя L, который 
ориентируется около остатков GLU119, ILE149, ASP151 (Рис. 1). Повышение 
величины биологической активности связано с увеличением вероятности контакта с 
данными аминокислотными остатками. При этом водное окружение способствует 
стабилизации комплекса «рецептор-лиганд». Для менее активных молекул 
активный центр представлен атомом водорода триазолового цикла, либо атомом 
кислорода  >С=О группы, либо атомами азота триазинового цикла, которые не 
способны образовывать контакт с ILE149, что приводит к понижению активности. 

 
Рис.1. Активный центр наиболее активного соединения выборки 

Найдена количественная зависимость величины активности от энергии ван-дер-
ваальсовых взаимодействий противовирусных соединений с аминокислотными 
остатками нейраминидазы и водным окружением (R=0,91). 
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