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Пищевая аллергия представляет глобальную проблему для здравоохранения из-за роста распространенности и тяжести клинических проявлений. По данным Всемирной организации здравоохранения (ВОЗ), распространенность пищевой аллергии в мире за последние годы значительно возросла.
Эпидемиологические исследования показывают, что пищевой анафилаксией ежегодно страдают до 2% населения стран Европы и Северной Америки, а госпитализации из-за нее продолжают расти. Арахис и фундук представляют особую опасность, так как они являются частыми триггерами тяжелых аллергических реакций у детей и взрослых.
Исследователи из Наньчанского провели биоинформатический анализ для предсказания эпитопов, с которыми связываются IgE. Они использовали базы данных Genbank, DiscoTope, а также программы NCBI BLAST, Clustal X, PyMOL, Protean. Исследователи нашли 8 участков, которые являются эпитопами и предсказали 15 белков, которые могут образовывать перекрестную аллергию с аллергеном арахиса. Из них 4 белка (Ara i 6, конглютин, Ara d 6 и конглютин 8) с вероятностью 100%.
Цель исследования
Провести биоинформатическое исследование ключевых аллергенов арахиса и фундука для выяснения гипотетических причин их кросс-реактивности.

Задачи
1.Провести поиск и отбор нуклеотидных и аминокислотных последовательностей  аллергенов арахиса и фундука в международных базах данных.
2.Проанализировать степень гомологии между аллергенами арахиса и фундука для прогнозирования вероятности перекрестного связывания IgE.
3.Оценить возможность связывания выравненных аминокислотных участков полученных аллергенов с IgE с помощью IEDB.
Анализ нуклеотидных последовательностей аллергокомпонентов из баз данных Uni Prot, NCBI, Allergome, Allergen.org.. Cравнение последовательностей ДНК с использованием NCBI BLAST. Сравнение белковых структур аллергенов и выявление присутствия аминокислотных последовательностей эпитопов связывания с IgE с помощью системы визуализации PyMOL и базы данных IEDB.


На графиках представлены результаты сравнения в NCBI BLAST и PyMOL. Исходя из результатов выравниваний следующие пары белков (Ara h 5 – Cor a 2, Ara h 8 – Cor a 1, Ara h 9 – Cor a 8)  имеют высокое сходство нуклеотидных и аминокислотных последовательностей, благодаря чему можно предположить, что они могут распознаваться иммунной системой как один и тот же белок и вызывать кросс реактивность.
Выводы
1.Результаты сравнивания первичных и 3d структур  белков выявили несколько высоко гомологичных пар ключевых аллергенов арахиса и фундука.
 2.Консервативные участки аминокислотных последовательностей гомологичных белков (Ara h 5 – Cor a 2, Ara h 8 – Cor a 1, Ara h 9 – Cor a 8)  формируют сходные пространственные структуры, которые могут распознаваться одними и теми же IgE-антителами. 
[bookmark: _GoBack]3.Первичная сенсибилизация, вызванная, например, белком  арахиса, может создавать риск развития аллергической реакции на гомологичный белок фундука даже при отсутствии предшествующего контакта с фундуком. Таким образом, структурное сходство является фундаментальной основой феномена перекрестной реактивности между данными аллергенами. 
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