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Продолжающаяся на данный момент пандемия Covid-19 затронула все сферы деятельности человека и привела к серьёзным социально-экономическим последствиям во всём мире. Важной составляющей контроля заболеваемости в условиях пандемии является высокоточная диагностика, поэтому создание новых систем детекции, с улучшенными показателями определения патогена (простота пробоподготовки, более широкий спектр исследуемых образцов и др.), является перспективным направлением для исследований. В текущем проекте разрабатывается сенсорная система прямого определения SARS-CoV-2 с использованием метода гигантского комбинационного рассеяния (ГКР).
Возбудителем новой коронавирусной инфекции является вирус SARS-CoV-2. 
S-белок, ответственный за проникновение вируса в клетку, является гликозилированным гетеротримером, состоящим из S1 и S2 субъединиц и трансмембранного якорного участка. На поверхности клетки-хозяина посредством рецептор-связывающего домена (RBD) S-белок связывается с ангиотензинпревращающим ферментом 2, что является необходимым шагом для слияния вирусной и клеточной мембран [1]. В связи с этим, RBD является перспективной мишенью для создания терапевтических препаратов и методов детекции вирусных частиц. В исследовании [2] было описано получение ДНК-аптамеров, по мнению авторов, специфически связывающих RBD-домен S-белка SARS-CoV-2. В настоящей работе для оценки специфичности взаимодействия данных аптамеров с RBD были определены константы диссоциации соответствующих комплексов. Белок RBD для сохранения гликозилирования был экспрессирован в клетках дрожжей. Определение констант проводили с иммобилизованными аптамерами, чтобы максимально приблизить условия проведения эксперимента к таковым для ГКР-системы.
Для определения констант диссоциации был использован метод биослойной интерферометрии. Аптамеры, содержащие биотинилированный 10-тимидиновый линкер на 3’ или 5’-концах, были иммобилизованы на стрептавидиновом (SA) сенсоре. Константы диссоциации были получены из кинетических кривых ассоциации-диссоциации RBD на поверхности модифицированного сенсора с использованием BLItz Pro™ software. В качестве отрицательного контроля был проведён эксперимент с сенсором, не несущим на поверхности молекул аптамера; было обнаружено, что в буфере, использованном в исследовании [2] для оценки величины межмолекулярных взаимодействий методом флуоресцентной проточной цитометрии, наблюдается существенное неспецифическое связывание RBD с поверхностью сенсора, которое может быть устранено при добавлении TWEEN и BSA в состав буфера. Полученные константы диссоциации комплексов аптамер-RBD имели схожие порядки величин с константами, определёнными в работе [2], но численно отличались от последних.
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