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Введение 

Борьба с раком является одной из наиболее актуальных тем современной науки. 

Для лечения опухолевых заболеваний с наибольшим процентом ремиссии применяется 

комбинированный подход таргетных методов (антитела, CAR-T) и химиотерапии, 

обладающей системным токсическими побочными эффектами, без которой 

эффективность лечения заметно снижается [1]. Одним из потенциальных методов 

решения проблемы токсичности является исследование белков, проникающих через 

клеточную мембрану (CPP – Cell-Penetrating Peptides) для таргетной доставки 

терапевтических молекул в клетки опухоли [2]. На данный момент ведутся исследования 

и даже клинические испытания препаратов на основе конъюгатов таких пептидов и 

терапевтических молекул или наночастиц для транспорта их внутрь клеток [3], что 

позволяет доставить в клетку крупные соединения, не проходящие через мембрану. 

Одной из ключевых проблем в дизайне таких лекарств является низкая 

специфичность получающихся белков – они могут проникнуть в любые клетки, а не 

только в целевые, хотя есть примеры CPP, специфичных к поверхностным белкам 

меланомы. В интернете есть базы данных CPP, например CPPsite 3.0 [4]. 

Главная цель проекта – разработка модели для предсказания новых CPP и поиск 

их последовательностей в геномах. На данном этапе работа посвящена анализу 

общедоступных источников данных, а также разработке плана дальнейшего 

исследования. 

 

Основная часть 

Для достижения указанной цели были выделены следующие задачи: 

1. Анализ существующих публикаций о CPP; 

2. Поиск открытых баз данных таких белков; 

3. Разработка генеративной модели CPP и последующий анализ их характеристик, 

метрик качества и поиск их последовательностей в геномах; 

4. Разработка классификационной модели и выделение дескрипторов, отвечающих 

за определение принадлежности к классу CPP белков, поданных на вход данной 

модели в виде нуклеотидной последовательности. 

Активные исследования CPP ведутся уже более 20 лет, однако для анализа 

литературы было принято решение выбрать публикации не старше 2010 года, ввиду того, 

что более ранние публикации использовали другие методы и протоколы исследований, 

несовместимые с более современными. 

Главной отличительной особенностью разрабатываемого метода является поиск 

предсказанных последовательностей в геномных базах данных или геномов на наличие 

последовательностей, ассоциированных с CPP. В то время как большинство 

инструментов фокусируются на генерации “идеального” CPP, разрабатываемое в рамках 

данной работы решение дает возможность найти такие последовательности в геномах. 

В качестве основных публично-доступных источников данных были взяты базы 

данных семейства CPPsite (версии 1.0-3.0). В качестве дополнительных источников были 



взяты открытые наборы данных для инструмента CellPPD-MOD [5], однако важным их 

отличием является отсутствие метаданных, кроме принадлежности классу CPP. 

На первом этапе главным инструментом для сравнения с разрабатываемыми 

моделями был выбран CPPpred-En [6]. Также планируется сравнение с его 

модификациями. 

 

Выводы 

На данном этапе проведен анализ публикаций и поиск доступных баз данных, 

найден существующий инструментарий для предсказаний характеристик клеточно-

проникающих белков. Начато составление обобщенной базы данных на основе 

открытых источников, а также подготовка инструментария для анализа геномов. 

Составлен план дальнейшего исследования, планируется воспроизвести уровень 

производительности инструмента CPPpred-En и с его помощью найти в геномах новые 

последовательности CPP белков. 
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