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Streszczenie. W pracy przedstawiono wyniki analizy komputerowej (in silico) hydrolizy wybra-
nych sekwencji białek mięsa kurczaka (Gallus gallus) w aspekcie otrzymywania peptydów biolo-
gicznie aktywnych. Sekwencje białek pochodziły z bazy danych UniProt, natomiast sekwencje 
peptydów – z bazy danych sekwencji białek i peptydów bioaktywnych BIOPEP. Do hydrolizy 
białek zastosowano kombinację enzymów: pepsyny (EC 3.4.23.1), trypsyny (EC 3.4.21.4) i chy-
motrypsyny (EC 3.4.21.1). Wykazano, że z analizowanych sekwencji białek mięsa kurczaka są 
potencjalnie uwalniane peptydy m.in. o aktywności antyoksydacyjnej, inhibitorów enzymów, 
stymulującej różne funkcje organizmu oraz przeciwkrzepliwej. Wśród inhibitorów enzymów 
peptydy hamujące działanie enzymu konwertującego angiotensynę, tj. inhibitory ACE (odpowie-
dzialne za redukcję ciśnienia krwi), były uwalniane ze wszystkich analizowanych sekwencji 
białek mięsa kurczaka. Uzyskane wyniki wskazują, że analiza bioinformatyczna składników 
żywności może być przydatnym narzędziem w projektowaniu żywności funkcjonalnej. 
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Wstęp 

Aktualnie wartość odżywcza białek jest postrzegana przez pryzmat szeregu czynni-
ków przyczyniających się do utrzymywania homeostazy organizmu (MILLWARD i IN. 
2008). Jednym z kryteriów jakościowej oceny białek pochodzących z żywności jest 
możliwość enzymatycznego uwalniania z ich sekwencji peptydów wykazujących ak-
tywność biologiczną (MEISEL i IN. 2006). Dotychczas scharakteryzowano kilkadziesiąt 
rodzajów aktywności biologicznej peptydów pochodzących z białek żywności (MIN-

KIEWICZ i IN. 2008). Peptydy te mogą m.in. obniżać ciśnienie tętnicze krwi, hamować 
procesy krzepnięcia krwi, wykazywać aktywności: antyoksydacyjną, antybakteryjną, 
antyamnezyjną oraz opioidową (IWANIAK i MINKIEWICZ 2007). Dzięki właściwościom 
wpływającym na poprawę stanu zdrowia organizmu niektóre z biopeptydów stanowią 
składniki nutraceutyków (SILVA i MALCATA 2005, TIDONA i IN. 2009).  

Zróżnicowanie sekwencji peptydów bioaktywnych występujących w białkach źró-
dłowych wiąże się z opracowywaniem i udoskonalaniem metod produkowania biopep-
tydów w skali laboratoryjnej oraz przemysłowej. Najczęściej stosowanymi metodami 
produkcji biopeptydów są: hydroliza enzymatyczna pod wpływem enzymów układu 
trawiennego lub za pomocą proteaz pochodzenia roślinnego i bakteryjnego oraz procesy 
fermentacyjne z udziałem proteolitycznych kultur bakteryjnych. W celu zwiększenia 
efektywności procesów prowadzących do uwolnienia peptydów powyższe metody mo-
gą być stosowane w połączeniu (KORHONEN i PIHLANTO 2006). 

Postęp wiedzy na temat peptydów bioaktywnych z żywności przyczynił się do uzu-
pełnienia metod ich otrzymywania o narzędzia analizy bioinformatycznej (in silico). 
Obecnie techniki oraz metody in silico stanowią narzędzie badawcze integralne z meto-
dami analitycznymi i są z sukcesem stosowane również w badaniach dotyczących pozy-
skiwania peptydów bioaktywnych z białek mięsa (UDENIGWE i HOWARD 2013).  

W świetle najnowszych badań białka pochodzenia zwierzęcego, w tym z mięsa i ryb, 
stanowią źródło bioaktywnych peptydów, których aktywność biologiczna została udo-
kumentowana w badaniach in vitro i in vivo (RYAN i IN. 2011). Przykładem są peptydy 
pochodzące z hydrolizatów białek szynki hiszpańskiej (ang. dry-cured Spanish ham) 
zidentyfikowane przez ESCUDERA i IN. (2012). Wodne ekstrakty hydrolizatów białek 
podawane doustnie szczurom z wrodzonym nadciśnieniem tętniczym obniżały ich ci-
śnienie krwi (ESCUDERO i IN. 2013). Mięso drobiowe jest źródłem pełnowartościowego 
białka, a jego wartość odżywcza jest porównywalna z białkami mleka (NOWAK  
i TRZISZKA 2010). Jak podają NOWAK i TRZISZKA (2010), Polska należy do liczących 
się na światowych rynkach producentów mięsa drobiowego. Konsekwencją tego zjawi-
ska jest zwiększenie udziału w diecie Polaków mięsa drobiowego, szczególnie kurcząt. 
Wpływ na to mają m.in. preferencje i świadomość konsumentów na temat walorów 
dietetycznych mięsa kurcząt, takich jak np. mała zawartość tłuszczu (NOWAK i TRZISZ-

KA 2010). 
Zainteresowanie naukowców badaniem białek mięsa jako źródła peptydów bioak-

tywnych oraz wprowadzanie metod bioinformatycznych do optymalizacji procedur 
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związanych z produkcją biopeptydów stało się podstawą podjęcia pracy. Jej celem było 
zastosowanie metod in silico do analizy możliwości enzymatycznego uwalniania pepty-
dów aktywnych biologicznie z wybranych białek mięsa kurczaka. 

Materiał i metody 

Badaniami objęto siedem sekwencji białek pochodzących z mięsa kurczaka (Gallus 
gallus). Sekwencje te liczyły od 147 do 1431 reszt aminokwasowych i były udostępnio-
ne w BAZIE DANYCH UNIPROT. Nazwy białek wraz z ich numerami identyfikacyjnymi 
oraz liczbą reszt aminokwasowych zestawiono w tabeli 1. Kryterium wyboru wymie-
nionych sekwencji białek była ich dostępność w bazie danych UniProt, liczba reszt 
aminokwasowych, funkcja pełniona w organizmie oraz lokalizacja białka w materiale 
biologicznym (np. mięśnie szkieletowe, mięśnie prążkowane, ścięgna, krew). Z badań 
wyeliminowano takie sekwencje białek mięsa kurczaka, które były enzymami, białkami 
cytochromowymi, zawierały potranslacyjne modyfikacje lub liczyły kilkanaście reszt 
aminokwasowych, a ich podobieństwo sekwencyjne pozwalało na przypisanie ich do 
białek pochodzących z kurczaka. Efektem selekcji sekwencji białek dostępnych w bazie 
danych UniProt było ograniczenie ich liczby z 1362 do siedmiu objętych dalszą analizą. 

Tabela 1. Wykaz białek mięsa kurczaka objętych analizą in silico 
Table 1. List of chicken meat proteins taken for an in silico analysis 

Lp. 
No. 

Białko 
Protein 

Numer identyfikacyjny  
w bazie danych UniProt 
Entry name in UniProt  

database 

Liczba reszt aminokwasowych 
Number of amino acid  

residues 

1. Konektyna (fragment) 
Connectin (fragment) 

Q08476 1 318 

2. Kolagen-α1 (prekursor) 
α1-Collagen (precursor) 

P02457 1 431 

3. Miozyna, łańcuch lekki 
Myosin, light chain 

P02604 192 

4. Tropomiozyna-1, łańcuch α 
Tropomyosin-1, α chain 

P04268 284 

5. Tropomiozyna-1, łańcuch β 
Tropomyosin-1, β chain 

P19352 284 

6. Troponina C 
Troponin C 

P09860 161 

7. Hemoglobina (podjednostka β) 
Haemoglobin (β subunit) 

P02112 147 

 
Do przewidywania produktów hydrolizy wymienionych sekwencji zastosowano 

funkcję „Działanie enzymami” (ang. Enzymes action) udostępnionej w bazie danych 
sekwencji białek i peptydów bioaktywnych BIOPEP (BAZA DANYCH BIOPEP). Proce-
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durę zastosowaną do przewidywania możliwości uwalniania bioaktywnych produktów 
proteolizy pochodzących z białek mięsa kurczaka przedstawiono na rysunku 1. 

 

 

Rys. 1. Schemat procedury zastosowanej do hydrolizy in silico białek mięsa kur-
czaka 
Fig. 1. Scheme of procedure applied for an in silico hydrolysis of chicken meat 
proteins 

Podstawą modelu hydrolizy in silico białek były sekwencje rozpoznania i cięcia. 
Wolna reszta aminokwasowa lub jej krótkołańcuchowy fragment odpowiadały definicji 
sekwencji rozpoznania, natomiast resztę aminokwasową (N- lub C-końcową), przy 
której następowała hydroliza wiązania peptydowego, określono mianem sekwencji 
cięcia, tożsamej ze specyficznością działania enzymu (MINKIEWICZ i IN. 2009). Do 
hydrolizy wymienionych sekwencji białek zastosowano kombinację następujących 
enzymów proteolitycznych: pepsyny (EC 3.4.23.1), trypsyny (EC 3.4.21.4) i chymo-
trypsyny (EC 3.4.21.1). 

Wyniki 

W tabeli 2 przedstawiono wyniki hydrolizy in silico sekwencji białek mięsa kurcza-
ka pod wpływem pepsyny, trypsyny i chymotrypsyny. 

Sekwencje białek 
Protein sequences

Bazy danych
Databases

UniProt BIOPEP

Działanie enzymami
(hydroliza in silico)

Enzymes action 
(in silico hydrolysis)

Poszukiwanie wśród  
produktów hydrolizy  

peptydów bioaktywnych  
Search for bioactive peptides 

among the hydrolysis products

Sekwencje cięcia  
i rozpoznania 

Cut and recognition 
sequences 
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Tabela 2. Bioaktywne peptydy potencjalnie uwalniane z białek mięsa kurczaka pod wpływem 
pepsyny, trypsyny i chymotrypsyny 
Table 2. Bioactive peptides potentially released from chicken meat proteins by pepsin, trypsin and 
chymotrypsin 

Białko 
Protein 

Aktywność peptydów 
Activity of peptides 

Sekwencja1,2 
Sequence1,2 

Liczba 
uwolnionych 

peptydów  
Number of released 

peptides 

1 2 3 4 

Konektyna (fragment) 
Connectin (fragment)  

Inhibitor ACE 
ACE inhibitor 

IR, VF, MY, VY, PL, 
VK (2), GL, HL,  
GK (3), IAK, SF (2), 
AR, EY, EK (3) 

20 

Antyoksydacyjna 
Antioxidative 

HL, EL (5), MY, IR, 
VY 

9 

Inhibitory enzymów innych niż ACE3 
Enzyme inhibitors other than ACE3 

IR 1 

Hipotensyjna 
Hypotensive 

IR 1 

Stymulująca różne funkcje organizmu4

Stimulating different functions of 
organism4 

VL, IL 2 

 Razem5 – Total5 

 
 27 

Kolagen-α1 (prekursor) 
α1-Collagen (precursor) 

Inhibitor ACE 
ACE inhibitor  

VY, GY, PGL, GF 
(5), GL (6), GR (2), 
GK, SF, EY, EK, TF 

21 

Antyoksydacyjna 
Antioxidative 

TY (2), VY 3 

Przeciwkrzepliwa 
Antithrombotic 

GPR 1 

 Razem5 – Total5 

 
 23 

Miozyna, łańcuch lekki 
Myosin, light chain 

Inhibitor ACE 
ACE inhibitor  

VF, VK 2 

Stymulująca różne funkcje organizmu4

Stimulating different functions of 
organism4 

IL 1 

 Razem5 – Total5 

 
 3 

Tropomiozyna-1, łań-
cuch α 
Tropomyosin-1, α chain 

Inhibitor ACE 
ACE inhibitor 

QK (2), EK 3 
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Tabela 2 – cd. / Table 2 – cont. 

1 2 3 4 
 Antyoksydacyjna 

Antioxidative 
EL, EAK 2 

Stymulująca różne funkcje organizmu4

Stimulating different functions of 
organism4 

VL 1 

 Razem5 – Total5 

 
 6 

Tropomiozyna-1, łań-
cuch β 
Tropomyosin-1, β chain 

Inhibitor ACE 
ACE inhibitor  

QK (2), EK 3 

Antyoksydacyjna 
Antioxidative 

EAK 1 

 Razem5 – Total5 

 
 4 

Troponina C 
Troponin C 

Inhibitor ACE 
ACE inhibitor  

MF, GK (2) 3 

Antyoksydacyjna 
Antioxidative 

EL 1 

Inhibitory enzymów innych niż ACE3 
Enzyme inhibitors other than ACE3 

EF 1 

Hipotensyjna 
Hypotensive 

EF 1 

Stymulująca różne funkcje organizmu4

Stimulating different functions of 
organism4 

VL 1 

 Razem5 – Total5 

 
 6 

Hemoglobina (podjed-
nostka β) 
Haemoglobin (β subunit)

Inhibitor ACE 
ACE inhibitor  

IVY, GK, VR, QK, 
AR (2) 

6 

Antyoksydacyjna 
Antioxidative 

PW 1 

Stymulująca różne funkcje organizmu4

Stimulating different functions of 
organism4 

VL 1 

 Razem5 – Total5  8 

1Sekwencje peptydów podano za pomocą jednoliterowego kodu aminokwasów. 
2W nawiasach podano liczbę peptydów o tej samej sekwencji. 
3Inhibitory endopeptydaz prolinowych i/lub dipeptydylokarboksypeptydaz. 
4Stymulatory: czynności błony śluzowej żołądka, wchłaniania fosfoinozytolu lub wchłaniania glukozy. 
5Uwzględniono peptydy o identycznej sekwencji, różniące się aktywnością biologiczną. 
1Sequences of peptides are given with the use of amino acid one-letter code. 
2The numbers in brackets mean the number of peptides possessing identical sequences. 
3Prolyl endopeptidase and/or dipeptidylcarboxypeptidase inhibitors. 
4Stimulators of: stomach mucosal membrane function, phosphoinositole or glucose uptake. 
5Number includes the peptides with identical sequence and different biological activity. 
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Wyniki komputerowej symulacji hydrolizy białek mięsa kurczaka wykazały, że pod 
wpływem zastosowanej kombinacji enzymów uwalniane były m.in. peptydy o następu-
jących aktywnościach biologicznych: inhibitora ACE, tj. enzymu konwertującego an-
giotensynę (ACE, EC 3.4.15.1), antyoksydacyjnej, inhibitorowej, hipotensyjnej, prze-
ciwkrzepliwej oraz stymulującej. Inhibitory ACE były uwalniane z każdej analizowanej 
sekwencji białka mięsa kurczaka. Poza inhibitorami ACE zastosowane do hydrolizy  
in silico enzymy uwalniały z badanych sekwencji białek peptydy określone mianem 
„inhibitora” lub „stymulującego”. Zapis „inhibitor” należy rozumieć jako inhibitor 
innych enzymów, takich jak endopeptydaza prolinowa i/lub dipeptydylokarboksypepty-
daza. Peptydami o aktywności „stymulującej” były stymulatory czynności błony śluzo-
wej żołądka, wchłaniania fosfoinozytolu lub glukozy (BAZA DANYCH BIOPEP). Charak-
terystyka aktywności przypisanej biologicznym inhibitorom lub stymulatorom została 
przedstawiona w pracy IWANIAK i DZIUBY (2011).  

Analiza in silico peptydów bioaktywnych uwolnionych z białek mięsa kurczaka wy-
kazała, że kilka z nich wykazuje więcej niż jeden rodzaj aktywności. Są to np. sekwen-
cje IR (inhibitor ACE, inhibitor innych enzymów, peptyd antyoksydacyjny, hipotensyj-
ny) czy HL (inhibitor ACE, peptyd antyoksydacyjny). Wykazano również, że długość 
łańcucha badanej sekwencji białka ma wpływ na liczbę potencjalnie uwalnianych pep-
tydów. Najwięcej biopeptydów było uwalnianych z białek o najdłuższych sekwencjach 
(tj. z konektyny i kolagenu).  

Dyskusja 

Otrzymywanie peptydów bioaktywnych jest przedmiotem zainteresowania zarówno 
naukowców, jak i producentów żywności. Nowoczesne badania w tym zakresie obejmu-
ją kilka aspektów, takich jak: wzbogacanie żywności w peptydy w formie pozwalającej 
zachować ich aktywność (PIHLANTO i KORHONEN 2003) oraz optymalizacja i projekto-
wanie produktów o właściwościach zdrowotnych poprzez wprowadzanie i rozwój no-
woczesnych technologii (TIDONA i IN. 2009). Technologie te coraz częściej korzystają  
z metod analizy bioinformatycznej, do których należy m. in. analiza in silico procesów 
hydrolizy białek pod kątem możliwości pozyskiwania biopeptydów (CARRASCO-CA-
STILLA i IN. 2012).  

Do symulowania proteolizy białek wybrano kombinację trzech enzymów: pepsyny, 
trypsyny i chymotrypsyny. Wymieniony układ enzymów z sukcesem zastosowali MAR-

CZAK i IN. (2003) w celu pozyskania peptydów o aktywności inhibitora ACE z białek 
rzepaku. Ponadto zastosowane enzymy są enzymami trawiennymi w przewodzie po-
karmowym człowieka, a ich użycie w analizie prognostycznej może wstępnie wskazy-
wać, jakie aktywne peptydy mogą powstawać w wyniku trawienia białek w organizmie 
ludzkim.  

Przeprowadzona analiza produktów hydrolizy białek mięsa kurczaka wykazała, że  
z każdej sekwencji były uwalniane inhibitory ACE. Są to peptydy odgrywające istotną 
rolę w obniżaniu ciśnienia tętniczego krwi, a ponadto jest to najliczniejsza oraz najbar-
dziej scharakteryzowana grupa peptydów pochodzących z białek żywności (IWANIAK  
i MINKIEWICZ 2007). Potwierdza to liczba opublikowanych prac udostępnionych  
w repozytoriach internetowych, takich jak np. Scopus (BAZA DANYCH SCOPUS). Dane  
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z września 2013 roku wskazują – po wprowadzeniu słów kluczowych „ACE inhibitory 
peptides” – prawie 1300 rekordów na temat inhibitorów ACE. Ponadto peptydy o ak-
tywności inhibitora ACE zidentyfikowano w białkach mleka, mięsa, jaj, ryb, nasion 
zbóż i roślin oleistych oraz w mikroorganizmach, a efekt przeciwnadciśnieniowy wielu 
inhibitorów ACE potwierdzono w badaniach na ludziach i zwierzętach. Na przykład 
zastosowanie proteazy z Aspergillus oryzae do hydrolizy kolagenu kurczaka pozwoliło 
na otrzymanie peptydów wykazujących efekt inhibicji ACE, co udowodniono w bada-
niach na szczurach z nadciśnieniem tętniczym. Karmienie szczurów hydrolizatami ko-
lagenu powodowało znaczną redukcję ciśnienia krwi (50 mm Hg) obserwowaną już po 
dwóch godzinach od momentu podania. Efekt ten utrzymywał się do sześciu godzin 
(SAIGA i IN. 2008, RYAN i IN. 2011). 

Badania DZIUBY i IN. (2005) wykazały, że długość sekwencji białka wpływa wprost 
proporcjonalnie na liczbę uwalnianych peptydów. Oznacza to, że im dłuższa sekwencja 
białka, tym większa liczba peptydów jest uwalniana. W omawianych w niniejszej pu-
blikacji badaniach z białek o najdłuższych sekwencjach, tj. z konektyny i kolagenu, 
uwolniono odpowiednio 27 i 23 biopeptydy. Z pozostałych sekwencji, liczących ponad 
100 reszt aminokwasowych, uwolniono od trzech do ośmiu sekwencji o zdefiniowanej 
aktywności. 

Długość łańcucha peptydu jest bardzo istotna z punktu widzenia jego wchłaniania  
z przewodu pokarmowego do krwi. Peptydy uwalniane z analizowanych białek liczyły 
od dwóch do trzech reszt aminokwasowych. Badania dotyczące procesu wchłaniania 
peptydów wskazują, że sekwencje krótkołańcuchowe łatwiej pokonują barierę jelitową 
niż wolne aminokwasy (DAREWICZ i IN. 2011). 

Symulując procesy hydrolizy białek w warunkach in vitro oraz decydując o wyborze 
enzymów, należy pamiętać, że zależnie od pochodzenia enzymu i jego właściwości, 
takich jak: stabilność, wydajność katalityczna, przewaga poszczególnych izoform, od-
działywań z inhibitorami, można uzyskać różne produkty hydrolizy białek, co nie zaw-
sze odzwierciedlają wyniki uzyskane za pomocą analizy in silico (ŻELAZKO i IN. 2007). 
Rozbieżności między wynikami hydrolizy białek prowadzonej w warunkach in vitro/in 
vivo a in silico mogą również wynikać stąd, że programy przeznaczone do komputero-
wej symulacji hydrolizy białek są głównie projektowane na podstawie danych na temat 
specyficzności enzymów, co jest pewnym uproszczeniem. Hydroliza wiązania pepty-
dowego zależy nie tylko od swoistości enzymu, lecz także od dostępności wiązania 
peptydowego (IWANIAK 2011).  

Przedstawione i przedyskutowane w niniejszym opracowaniu wyniki eksperymentu 
polegającego na zastosowaniu metod komputerowych (bioinformatycznych) do analizy 
składników żywności są ważnym elementem koncepcji projektowania żywności funk-
cjonalnej i nutraceutyków. Tradycyjne metody stosowane podczas pozyskiwania bioak-
tywnych peptydów polegają zwykle na wykorzystaniu szerokiego zestawu białek i en-
zymów, a potem wyborze jednego lub dwóch hydrolizatów do dalszej charakterystyki. 
Jest to metoda czaso- i pracochłonna oraz wymaga sporych nakładów finansowych 
(MAJUMDER i WU 2010). Przydatność badań in silico w połączeniu z analizą w warun-
kach laboratoryjnych wykazała IWANIAK (2011). Przedmiotem badań była identyfikacja 
peptydów w hydrolizatach globuliny owsa (Avena sativa), którą uprzednio poddano 
procesowi hydrolizy in silico z udziałem pepsyny, kombinacji pepsyny i trypsyny oraz 
pepsyny i chymotrypsyny. Za pomocą chromatografii cieczowej połączonej ze spektro-
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metrią mas (LC-MS) potwierdzono obecność kilku peptydów bioaktywnych w hydroli-
zatach globuliny owsa, co wykazała komputerowa symulacja proteolizy tego białka.  
W trzech analizowanych hydrolizatach globuliny owsa zidentyfikowano odpowiednio 
1/4, 

3/8 oraz 1/7 peptydów (IWANIAK 2011). Pierwsza liczba określa, ile peptydów ziden-
tyfikowano w warunkach laboratoryjnych, druga zaś jest liczbą peptydów potencjalnie 
uwalnianych za pomocą metody in silico. 

Badania in silico polegające m.in. na analizie prognostycznej są zgodne z ideą QbD 
(ang. quality by design), oznaczającą jakość poprzez projektowanie. Według koncepcji 
QbD „jakość nie może być badana na etapie produktu, powinna być oceniana na etapie 
projektowania” (TSIRK 2010). Dzięki metodom in silico, takim jak m.in. programowa-
nie procesów hydrolizy białek pod kątem pozyskiwania biopeptydów, białka mogą być 
poznawane już na etapie „przedlaboratoryjnym”. Wprowadzenie badań in silico przed 
etapem analizy in vitro znacznie ułatwia odkrywanie nowych bioaktywnych peptydów 
obecnych w białkach źródłowych (MAJUMDER i WU 2010).  

Wnioski 

1. Hydroliza in silico badanych sekwencji białek mięsa kurczaka wykazała, że pod 
wpływem kombinacji enzymów: pepsyny, trypsyny i chymotrypsyny mogą być uwal-
niane peptydy odgrywające istotną rolę w obniżaniu ciśnienia tętniczego krwi (inhibito-
ry ACE). 

2. Liczba potencjalnie uwalnianych biopeptydów jest zależna od długości łańcucha 
polipeptydowego białka. Najwięcej peptydów jest uwalnianych z białek o najdłuższej 
sekwencji, tj. kolagenu i konektyny, a najmniej – z białek takich, jak hemoglobina, 
troponina C oraz tropomiozyny (α oraz β). 
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IN SILICO ENZYMATIC HYDROLYSIS  
OF SELECTED CHICKEN MEAT PROTEIN SEQUENCES  
IN THE ASPECT TO OBTAIN THE BIOLOGICALLY ACTIVE PEPTIDES 

Summary. The work presents the results of a computer analysis (in silico) applied for the hydrol-
ysis of the selected sequences of the chicken (Gallus gallus) meat proteins to obtain the biologi-
cally active peptides. The protein sequences were derived from UniProt database, whereas bioac-
tive peptide sequences – from the database of protein and bioactive peptides sequences BIOPEP. 
The combination of enzymes applied to start the proteolysis was: pepsin (EC 3.4.23.1), trypsin 
(EC 3.4.21.4), and chymotrypsin (EC 3.4.21.1). It was found, that due to the combination of the 
enzymes applied, the analysed chicken meat proteins potentially released peptides with the activi-
ties such as antioxidant, enzyme inhibitors, stimulating different body functions, and antithrom-
botic. Among the peptides functioning as enzyme inhibitors, ACE inhibitors (i.e. peptides in-
volved in blood pressure reduction) were enzymatically released from all chicken meat protein 
sequences. Our results prove the suitability of bioinformatic analysis of food components in the 
design of functional food. 

Key words: food proteins, biologically active peptides, hydrolysis, bioinformatics analysis 
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