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Организации - участники некоммерческого проекта 



АПФ 

Рецептор 

SARS-CoV-2  
ДНК-аптамер 

Инфицирование Нет инфицирования 

Рецептор-
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белка 
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В исследованиях принимали 

участие 49 ученых из 9 стран 

и 28 организаций   

 

По резултатам расчетов 

подготовлена статья к 

отправке в журнал Nature 

Communications. 

 

Разаботана схема селекции 

аптамеров in silico  







С использованием вычислительных мощностей МСЦ РАН, Argon National 

Laboratories, University of Jyväskylä, Research Center for Computational 

Design of Advanced Functional Materials методами молекулярного 

конструирования на основе структуры молекул и энергий 

взаимодействий смоделированы аптамеры к коронавирусу 

Моделирование 

Аптамера Молекулярный 

Докинг 

Молекулярная Динамика 
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Направленный 

Дизайн 

Аптамера 



Получены экспериментальные доказательства 

связывания теоретически сконструированных аптамеров 

с рецептор-связывающим доменом спайк-белка 

коронавируса 

 

Проточная цитометрия 



Получены экспериментальные доказательства 

связывания теоретически сконструированных аптамеров 

с рецептор-связывающим доменом спайк-белка 

коронавируса 

 

Поляризация флуоресценции 



Получены экспериментальные доказательства 

связывания теоретически сконструированных аптамеров 

с рецептор-связывающим доменом спайк-белка 

коронавируса 

 

Синхротронное малоугловое рентгеновское рассеяние 


