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ARTICLE INFO ABSTRACT 

Received:  05/02/2024 Protein PI3Kγ is a well-defined kinase target for cancer treatment that is important 

in regulating cell signaling, metabolism, growth, and cell proliferation. Our research 

aims to assess the anti-proliferation activity and mechanisms, the dual PI3K/mTOR 

binding affinity, and the mechanism of action of a series of bioactive xanthone 

derivatives from the marine. The performance of the AutoDock Vina software for 

predicting ligand-receptor binding affinities and poses of the compounds under 

study was first verified by available experimental data. Based on the validated 

AutoDock Vina parameters, a database of 169 marine xanthones were screened 

against the protein PI3Kγ. Natural compounds with lower docking scores (ΔG = -

9,12 kcal/mol) than the positive control were subjected to MD simulation to 

evaluate structural changes compliant with the protein PI3Kγ. Structure and energy 

analyses showed that Austocystin L is highly stable within the active sites of the 

protein PI3Kγ. Austocystin L and Neocitreamicins I were suggested as agents 

against the protein PI3Kγ and to direct further biochemical experiments based on in 

silico calculations. 
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THÔNG TIN BÀI BÁO TÓM TẮT 

Ngày nhận bài:  05/02/2024 Protein PI3Kγ là một đích kinase được xác định rõ trong điều trị ung thư, đóng vai 

trò quan trọng trong việc điều chỉnh tín hiệu tế bào, chuyển hóa, sự phát triển và sự 

sinh sản của tế bào. Nghiên cứu của chúng tôi nhằm đánh giá khả năng ức chế với 

PI3Kγ, và cách thức tác động của một loạt các dẫn xuất xanthone có hoạt tính sinh 

học từ nguồn sinh vật biển. Hiệu quả của phần mềm AutoDock Vina để dự đoán ái 

lực liên kết giữa phối tử và thụ thể cũng như vị trí của các hợp chất nghiên cứu đã 

được xác minh trước đó thông qua dữ liệu thực nghiệm có sẵn. Dựa trên các tham số 

AutoDock Vina đã được xác minh, một cơ sở dữ liệu gồm 169 xanthone từ sinh vật 

biển đã được sàng lọc đối với protein PI3Kγ. Các hợp chất tự nhiên có ái lực liên kết 

thấp hơn (ΔG = -9,12 kcal/mol) so với chất đối chứng dương đã được phân tích để 

đánh giá sự tương tác giữa các hợp chất nghiên cứu với protein PI3Kγ. Phân tích cấu 

trúc và năng lượng cho thấy rằng Austocystin L rất ổn định trong các vị trí hoạt 

động của protein PI3Kγ. Austocystin L và Neocitreamicins I được đề xuất làm tác 

nhân chống lại protein PI3Kγ và để định hướng thêm cho các thực nghiệm sinh hóa 

dựa trên tính toán in silico. 
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1. Giới thiệu 

Ung thư là một nhóm bệnh do sự phát triển không kiểm soát và xâm lấn của các tế bào phân 

chia bất thường trong cơ thể, có thể ảnh hưởng đến nhiều bộ phận khác nhau. Nguyên nhân và 

phương pháp điều trị tùy thuộc vào loại bệnh ung thư cụ thể. Hiện nay để điều trị cho các bệnh 

nhân mắc ung thư, các phương pháp phổ biến thường được áp dụng bao gồm phẫu thuật, xạ trị, hóa 

trị, liệu pháp nội tiết tố, liệu pháp nhắm đích và liệu pháp miễn dịch [1], [2]. Các công trình nghiên 

cứu hiện nay liên tục phát triển nhằm cung cấp các phương pháp chẩn đoán và điều trị ung thư 

mang lại hiệu quả tốt hơn cho những người có nguy cơ mắc hoặc sống chung với bệnh [3], [4]. 

Ung thư cũng là một căn bệnh gây tử vong hàng đầu trên thế giới, báo động đối với sức khỏe 

cộng đồng khi tỷ lệ mắc và số ca tử vong do ung thư đang gia tăng [5]. Trong nhiều liệu pháp 

điều trị ung thư, phương pháp nhắm đích ức chế protein kinase đang được nổi lên như một liệu 

pháp hiệu quả, do ngăn chặn sự phát triển của tế bào ung thư bằng cách can thiệp vào các phân tử 

đích (gen, protein chuyên biệt,…) cần thiết cho quá trình hình thành và phát triển của khối u [6], 

[7]. Con đường truyền tín hiệu tế bào phosphoinositide 3 kinase (PI3K) đóng vai trò quan trọng 

trong việc điều chỉnh sự phát triển, biệt hóa và sống sót của tế bào. Nó cũng liên quan đến nhiều 

loại ung thư và các bệnh khác. Các chất ức chế con đường này đang được nghiên cứu như là 

phương pháp điều trị tiềm năng cho một số loại ung thư [8]. 

Protein PI3Kγ (Phosphoinositide 3-kinase gamma) là một đích sinh học tiềm năng đóng vai 

trò quan trọng trong điều trị ung thư tham gia vào các quá trình cơ bản của tế bào [9]. PI3Kγ liên 

quan đến con đường tín hiệu PI3K/AKT/mTOR, đóng vai trò quyết định trong việc thúc đẩy sự 

sống sót, phát triển và di chuyển của tế bào ung thư [10]. Nó còn có khả năng can thiệp vào cơ 

chế kiểm soát sự sản sinh của tế bào, đưa đến tình trạng tăng trưởng không kiểm soát và phát 

triển của ung thư. Sự tương tác với các yếu tố môi trường và khả năng chống lại quá trình tự giết 

tế bào (apoptosis) là những khía cạnh khác của vai trò của PI3Kγ trong môi trường ung thư. Điều 

này làm cho PI3Kγ trở thành một đích sinh học tiềm năng trong phát triển các phương pháp điều 

trị ung thư [11]. Các nghiên cứu và thử nghiệm lâm sàng hiện nay đang được tiến hành để đánh 

giá hiệu quả và an toàn của việc ức chế hoạt động của PI3Kγ, nhằm kiểm soát và điều trị ung 

thư. Việc hiểu rõ hơn về cơ chế hoạt động của PI3Kγ có thể mở ra những cơ hội mới trong phát 

triển các phương pháp chống ung thư đặc hiệu và hiệu quả [12]. Do đó, việc nhắm mục tiêu vào 

PI3Kγ có thể là một chiến lược tiềm năng trong phát triển các loại thuốc điều trị ung thư.  

Xanthone có hoạt tính sinh học từ sinh vật biển là các hợp chất tự nhiên được tìm thấy trong 

nhiều loại san hô, bọt biển và các sinh vật biển khác. Chúng có đặc tính chống oxy hóa, chống 

viêm, kháng khuẩn, chống ký sinh trùng, kháng vi-rút, kháng nấm, chống ung thư mạnh và có thể 

được sử dụng để giúp bảo vệ chống viêm, stress oxy hóa và tổn thương tế bào [13]. Ngoài ra, 

chúng có thể mang lại những lợi ích bổ sung cho sức khỏe của não, sức khỏe của tim và sức khỏe 

của da [14]. Việc làm sáng tỏ đích sinh học chính xác của các hợp chất xanthone sẽ tạo cơ hội tốt 

hơn cho các hợp chất này được phát triển thành thuốc chống ung thư mạnh. Đồng thời, việc biến 

tính các dẫn xuất xanthone tự nhiên nhắm vào các đích cụ thể có khả năng phổ rộng sinh học của 

các hợp chất xanthone. Điều này có thể đạt được bằng cách thiết kế các chất tương tự xanthone 

mới, với sự trợ giúp từ các kỹ thuật y học hiện đại, bao gồm cả mô hình phân tử [15] - [18]. 

Sự đa dạng như vậy đã thúc đẩy việc tìm kiếm các hợp chất xanthone có hoạt tính sinh học 

mới có thể sử dụng trong các ứng dụng y học. Công trình hiện tại tiến hành các nghiên cứu 

docking phân tử của các xanthone có hoạt tính từ sinh vật biển và phân tích các tác động của 

chúng để xác định các ứng viên ức chế liên kết PI3Kγ tiềm năng. 

2. Phƣơng pháp nghiên cứu 

2.1. Chuẩn bị thư viện các hợp chất xanthone có nguồn gốc từ sinh vật biển 

Nghiên cứu này sử dụng một tập dữ liệu gồm 169 hợp chất xanthone được phân lập từ sinh 

vật biển để nghiên cứu khả năng ức chế của chúng đối với protein PI3Kγ thông qua mô phỏng 
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gắn kết phân tử (molecular docking) [15]. Cấu trúc hóa học của các hợp chất được tối ưu về hình 

học và năng lượng đã được xác định bằng phần mềm Marvin Sketch với trường lực MMFF94s 

[19]. Sử dụng tệp prepare_ligand4.py trong bộ công cụ phần mềm MGLTools-1.5.6 

(http://mgltools.scripps.edu/) để thêm hydrogen bị thiếu, các điện tích Gasteiger được tính toán, 

và lưu tất cả các tệp định dạng thành tệp *.pdbqt. 

2.2. Chuẩn bị thụ thể 

Cấu trúc tinh thể của PI3Kγ (PDB ID: 4FA6) đã được thu thập từ RCSB Protein Data Bank 

với độ phân giải là 2,70 Å [20]. Trước khi tiến hành nghiên cứu mô phỏng gắn kết, các phân tử 

không cần thiết trong mô hình protein bao gồm ion hòa tan, phân tử nước và chất đồng kết tinh 

đã được loại bỏ bằng phần mềm Discovery Studio Visualizer 2021. Sau đó, tất cả hydrogen còn 

thiếu và điện tích Kollman đã được thêm vào cấu trúc protein và lưu vào tệp có định dạng 

*.pdbqt bằng phần mềm MGLTools v1.5.6. 

2.3. Mô phỏng gắn kết phân tử (Molecular docking) 

Phương pháp sàng lọc gắn kết phân tử cung cấp thông tin về sự tương tác và ái lực liên kết của 

các hợp chất với các protein thụ thể hoặc enzyme. Kết quả thu được của các hợp chất nghiên cứu 

được so sánh với các chất ức chế đã biết. Trong nghiên cứu này, 169 hợp chất xanthone từ sinh 

vật biển đã được đưa vào vị trí hoạt động của protein PI3Kγ (PDB ID: 4FA6) bằng chương trình 

Autodock Vina v1.2.3 [21]. Các tệp đầu vào (*pdbqt) chứa thông tin về tọa độ, điện tích riêng 

phần, và loại nguyên tử đã được chuẩn bị bằng phần mềm MGL-Tools 1.5.6. Một hộp lưới có 

kích thước 24x24x24 Å, và tọa độ trung tâm x = 44,5, y = 15,1, và z = 31,3 Å đã được tạo ra cho 

mô phỏng này. Giá trị “exhaustiveness” được thiết lập là 400 để tăng độ chính xác của liên kết 

phân tử. Kết quả phân tích tương tác protein-ligand sử dụng phần mềm Discovery Studio 

Visualizer cho thấy rằng mỗi hệ protein-ligand thể hiện các tương tác hydrophobic và liên kết 

hydro trong cấu trúc khác nhau. Hình ảnh tương tác 2D và 3D được hiển thị và phân tích bằng 

phần mềm này. 

3. Kết quả và bàn luận 

Trước khi tiến hành thực hiện sàng lọc in silico các hợp chất xanthone phân lập từ sinh vật 

biển, phương pháp “re-docking” được thực hiện nhằm xác nhận độ tin cậy của tiến trình mô 

phỏng gắn kết phân tử [22], [23]. Trong phương pháp này, phối tử đồng kết tinh được tải từ dữ 

liệu PubChem, sau đó được gắn kết vào vùng hoạt động của protein PI3Kγ (PDB ID: 4FA6) và 

cấu dạng phân tử thu được được so sánh về mặt vị trí tọa độ với chất đồng kết tinh ban đầu thể 

hiện trong hình 1. 

Kết quả minh họa từ hình 1 cho thấy sự xếp chồng của hai phân tử trước và sau khi gắn kết lại 

(re-dock) thu được giá trị RMSD (Root-mean-square deviation-Độ lệch bình phương trung bình 

gốc) tính toán là 0,35 < 2 Å, đây là ngưỡng giá trị cung cấp dự đoán cấu dạng chính xác và giá trị 

này cũng tương đồng với nghiên cứu trước đây [23]. Do đó, việc xác nhận gắn kết phân tử đã đạt 

được hiệu quả tốt. Chất ức chế kép PI3K/mTOR (PI3K/mTOR dual inhibitor) 2-amino-8-

cyclopentyl-4-methyl-6-(1H-pyrazol-4-yl)pyrido[2,3- d]pyrimidin-7(8H)-one được gắn kết và 

protein thu được năng lượng liên kết −9,12 kcal/mol. Chất đồng kết tinh này đã chứng minh các 

tương tác quan trọng với các gốc amino axit tại vị trí hoạt động của PI3Kγ (Hình 1). Sau khi 

được gắn lại vào vị trí liên kết, phối tử đồng kết tinh (2- amino-8-cyclopentyl-4-methyl-6-(1H-

pyrazol-4-yl)pyrido[2,3-d]pyrimidin-7(8H)-one) tạo liên kết hydrogen với amino axit Val882 

và xuất hiện tương tác Pi-Sulfur với Gln215, Alkyl và Pi- alkyl với các amino axit như Phe961, 

Tyr867, Ile879, Ile963, Ile831, và Met804, đây là những axit amin quan trọng đối với protein 

PI3Kγ. Trong nghiên cứu gắn kết phân tử hiện tại, phối tử đồng kết tinh (2- amino-8-cyclopentyl-

4-methyl-6-(1H-pyrazol-4-yl)pyrido[2,3-d]pyrimidin-7(8H)-one) đã được chứng minh có khả 

năng ức chế mạnh với protein PI3Kγ được chọn làm chất đối chứng dương. 

http://mgltools.scripps.edu/)
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Hình 1. Kết quả re-docking của phối tử đồng kết tinh trong mô hình protein PI3Kγ (PDB ID: 4FA6) 

Gắn kết phân tử (molecular docking) là một phương pháp tiếp cận có sự hỗ trợ của máy tính 

được sử dụng để dự đoán ái lực liên kết của các phân tử thuốc với protein mục tiêu của chúng. Mục 

đích chính của gắn kết phân tử là xác định cách hai phân tử tương tác với nhau và cách chúng kết 

hợp với nhau để tạo thành các phức hợp mạnh và ổn định. Phương pháp này sử dụng các thuật toán 

để mô phỏng quá trình tương tác giữa hợp chất và đích thụ thể, phân tích cấu trúc của phân tử và 

tính toán năng lượng liên kết tiềm năng. Điều này có thể được sử dụng để xác định các chất ức chế 

tiềm năng để thử nghiệm thêm, cũng như mô tả các tương tác phân tử [25], [26]. 

Do đó trong nghiên cứu này, chúng tôi thực hiện sàng lọc các hợp chất xanthone phân lập từ 

sinh vật biển nhằm đánh giá khả năng ức chế của chúng trên protein đích PI3Kγ. Ở bảng 1 thể 

hiện giá trị ái lực liên kết được xếp hạng của các hợp chất được nghiên cứu. 

Kết quả nghiên cứu cho thấy rằng, 169 hợp chất xanthone (đã được công bố trước đây và đánh 

số thứ tự theo tài liệu [11]) được thực hiện có giá trị ái lực liên kết nằm trong khoảng −5,117 đến 

−9,59 kcal/mol (Bảng 1). Theo như so sánh với chất đối chứng dương (2- amino-8-cyclopentyl-4-

methyl-6-(1H-pyrazol-4-yl)pyrido[2,3-d]pyrimidin-7(8H)-one), ái lực liên kết cho các hợp chất 

159 và 98 là cao nhất với giá trị tương ứng là -9,59 và -9,248 kcal/mol. Do đó, các hợp chất này 

được phân tích làm rõ tương tác của chúng trong vùng vị trí hoạt động của protein PI3Kγ. Các 

gốc amino axit tương tác và liên kết trong thụ thể đích PI3Kγ được hiển thị trực quan cho hợp 

chất 159 và 98 trong hình 2. Nhìn chung, các biểu diễn hai chiều thể hiện liên kết hydro và các 

tương tác π- π T-shaped, Alkyl, Pi-Alkyl, Sulfur-X và vdW cũng được theo dõi giữa hai hợp chất 

159 và 98 đã xác định và các amino axit chính trong vùng liên kết protein PI3Kγ.  

Bảng 1. Ái lực liên kết của các hợp chất nghiên cứu đối với protein PI3Kγ (PDB ID: 4FA6) 

ID 
Ái lực liên kết 

(kcal/mol) 
ID 

Ái lực liên kết 

(kcal/mol) 
ID 

Ái lực liên kết 

(kcal/mol) 
ID 

Ái lực liên kết 

(kcal/mol) 
ID 

Ái lực liên kết 

(kcal/mol) 

159 -9,59 80 -8,237 90 -7,79 83 -7,547 48 -7,201 

98 -9,248 109 -8,226 123 -7,788 154 -7,545 6 -7,19 

104 -9,111 68 -8,204 111 -7,787 164 -7,544 63 -7,189 

81 -9,008 70 -8,181 25 -7,776 33 -7,543 135 -7,185 

161 -8,972 152 -8,163 124 -7,774 15 -7,519 162 -7,183 
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ID 
Ái lực liên kết 

(kcal/mol) 
ID 

Ái lực liên kết 

(kcal/mol) 
ID 

Ái lực liên kết 

(kcal/mol) 
ID 

Ái lực liên kết 

(kcal/mol) 
ID 

Ái lực liên kết 

(kcal/mol) 

120 -8,937 155 -8,129 21 -7,751 37 -7,468 49 -7,164 

149 -8,866 35 -8,092 42 -7,748 51 -7,467 57 -7,146 

129 -8,836 153 -8,084 91 -7,741 54 -7,465 23 -7,139 

143 -8,82 97 -8,077 55 -7,733 92 -7,46 60 -7,112 

146 -8,8 89 -8,074 107 -7,731 142 -7,451 13 -7,094 

128 -8,688 71 -8,05 72 -7,728 134 -7,445 116 -7,088 

69 -8,629 114 -8,049 131 -7,724 38 -7,433 66 -7,048 

101 -8,614 86 -8,03 93 -7,724 133 -7,421 53 -7,022 

160 -8,609 24 -8,015 74 -7,7 22 -7,412 41 -7,02 

112 -8,597 148 -8,011 9 -7,697 43 -7,397 3 -7,011 

94 -8,596 62 -7,967 76 -7,694 82 -7,392 61 -7,011 

110 -8,591 28 -7,961 10 -7,689 14 -7,383 2 -6,993 

87 -8,58 163 -7,954 132 -7,686 77 -7,377 59 -6,947 

150 -8,528 117 -7,941 75 -7,67 126 -7,368 64 -6,941 

119 -8,52 78 -7,941 144 -7,652 4 -7,357 158 -6,935 

96 -8,49 168 -7,93 34 -7,635 11 -7,343 157 -6,838 

36 -8,475 156 -7,921 39 -7,635 165 -7,324 65 -6,83 

127 -8,474 16 -7,908 31 -7,632 26 -7,3 166 -6,804 

73 -8,459 52 -7,889 151 -7,631 167 -7,295 50 -6,8 

95 -8,441 100 -7,888 103 -7,624 30 -7,293 130 -6,795 

113 -8,379 88 -7,872 7 -7,616 8 -7,285 56 -6,643 

99 -8,373 5 -7,871 84 -7,616 115 -7,283 136 -6,544 

19 -8,365 121 -7,87 147 -7,596 29 -7,28 137 -6,482 

79 -8,325 105 -7,869 44 -7,593 40 -7,274 140 -6,192 

18 -8,309 118 -7,85 32 -7,592 46 -7,273 139 -6,035 

45 -8,293 67 -7,842 20 -7,584 58 -7,238 145 -5,918 

17 -8,287 106 -7,803 27 -7,581 12 -7,227 122 -5,887 

108 -8,279 125 -7,8 85 -7,568 138 -7,225 141 -5,117 

102 -8,253 47 -7,792 1 -7,563 169 -7,201   

 

 
159 98 

 

Hình 2. Sơ đồ tương tác 2D của các hợp chất tiềm năng ức chế PI3Kγ (PDB ID: 4FA6) 
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Liên kết hydrogen đóng vai trò quan trọng trong tương tác giữa protein và phối tử, ảnh hưởng 

rất lớn đến giá trị ái lực liên kết [27]. Trong khi đó, tương tác kỵ nước cũng đóng vai trò quan 

trọng trong nhiều cơ chế hóa học và sinh học. Xét về tương tác giữa protein và phối tử của nó, 

tương tác kỵ nước chiếm ưu thế nhất [28]. Mặc dù tương tác kỵ nước không mạnh bằng liên kết 

hydro nhưng sự tồn tại của chúng trong các vị trí xúc tác có thể chỉ ra rằng phối tử có thể tiến 

hành hoạt động ức chế. Do đó các tương tác liên kết hydro và tương tác kị nước được phân tích 

chi tiết đối với các hệ protein và hợp chất nghiên cứu. 

Neocitreamicin I (159) là một dẫn xuất xanthone hữu cơ phân lập từ nước lên men (a 

fermentation broth) của chủng Nocardia [2] được chứng minh ái lực liên kết (binding affinity) 

chống lại protein PI3Kγ với một giá trị -9,59 kcal/mol. Nghiên cứu cấu dạng của 159 trong vùng 

vị trí hoạt động của PI3Kγ đã cho thấy rằng hai nhóm ketone C=O ở vị trí C-23 và C-28 tạo 2 

liên kết hydrogen với các amino axit Lys 890 và Lys 802 với khoảng cách là 2,05 và 2,55 Å 

tương ứng (hình 2). Các tương tác quan trọng khác như Pi–Alkyl và Alkyl cũng được thể hiện 

trong hình 2. Tương tác pi đáng chú ý tương đồng với chất đối chứng dương là với Met804, 

Ile831, Ile963 và Met953 tạo thành tương tác Pi-alkyl với các vòng thơm của hợp chất.  

Tương tác kỵ nước (hydrophobic interaction) được tìm thấy giữa hợp chất 98, bao gồm π - π 

T-shaped, π- Alkyl, Alkyl và Sulfur-X. Tương tác đám mây π -electron (liên kết kỵ nước) được 

tạo ra khi hai phân tử kỵ nước bị hút vào nhau và di chuyển về phía nhau. Những tương tác này 

có thể đứng đằng sau sự ổn định duy nhất của hợp chất 98 tại vùng liên kết hoạt động. Số lượng 

tương tác pi chẳng hạn như tương tác π - π T-shaped với Tyr867, tương tác π -alkyl với Ile963, 

Ile879, Ile831. Ngoài ra, Hợp chất này cũng thể hiện tương tác alkyl với Leu838, Cys869, Ile879 

và cuối cùng là tương tác Sulphur-X với Met953 do nguyên tử O trong nhóm OH gắn trên vòng 

thơm. Ái lực cao của hợp chất 98 cũng liên quan đến sự hiện diện của lực Van der Waal được tạo 

ra trên khung cấu trúc của các nhóm thế amit với các axit amin. Nhờ vào các tương tác nêu trên 

mà tạo ra một môi trường gắn kết mạnh mẽ, từ đó ổn định phức hợp hình thành. 

Nghiên cứu trước đây đã chỉ ra một số hợp chất xanthone như 1,3,5-trihydroxyxanthone, 

1,3,5,8-tetrahydroxyxanthone, 1,5,8-trihydroxy-3-methoxyxanthone, và 1, 7-dihydroxy-3,8-

dimethoxyxanthone có ái lực liên kết tốt thông qua mô phỏng gắn kết phân tử và được chứng 

minh bằng thử nghiệm sinh học có tác dụng ức chế đáng kể con đường truyền tín hiệu 

PI3K/Akt/mTOR [29]. Điều này cho thấy rằng các hợp chất có ái lực cao và tạo các tương tác 

thuận lợi với protein PI3K như hai hợp chất nghiên cứu 98 và 159 có thể sẽ trở thành các chất ức 

chế tiềm năng trong phát triển các thuốc nhắm đích chống ung thư trong tương lai. 

4. Kết luận 

Protein PI3Kγ là một mục tiêu điều trị tiềm năng cho ung thư do khả năng kiểm soát sự phát 

triển tế bào. Do đó, nghiên cứu này áp dụng phương pháp tiếp cận mô phỏng gắn kết phân tử để 

xác định chất ức chế PI3Kγ từ các nguồn tự nhiên. Một cơ sở dữ liệu gồm 169 hợp chất xanthone 

có nguồn gốc từ sinh vật biển đã được sàng lọc trong vùng liên kết của PI3Kγ bằng chương trình 

AutoDock Vina. Theo kết quả hiện tại, Austocystin L và Neocitreamicins I đã cho thấy năng 

lượng liên kết vượt trội với ΔG là −9,248 và −9,59 kcal/mol, tương ứng, so với các hợp chất tham 

chiếu (ΔG = −9,12 kcal/mol). Cuối cùng, kết quả hiện tại đã cho thấy rằng Austocystin L và 

Neocitreamicin I có thể là các loại thuốc ứng viên cho điều trị ung thư và cần thêm các thử 

nghiệm sinh học để xác nhận. 
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