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Поиск новых противовирусных соединений является актуальной задачей фармацевти-
ческой отрасли [1], в том числе одной из важных проблем остается распространение коро-
навируса SARS-CoV-2. На сегодняшний день на мировом рынке существует единственный
препарат, действующий на главную протеазу вируса SARS-CoV-2 - Паксфловид (Pfizer),
в связи с чем поиск альтернативных соединений вызывает особый интерес [2].
Целью данной работы стал виртуальный дизайн новых ингибиторов главной протеазы
коронавируса. Для этого были поставлены задачи оценки и улучшения качества рабо-
ты алгоритма молекулярного докинга, его применение для позиционирования известного
скэффолда и генерация новых структур ингибиторов с использованием разработанного
нами метода Nature Based Generator.
Для оценки работы алгоритма докинга мы подготовили набор лиганд-белковых комплек-
сов, где в роли лигандов выступали скэффолды ко-кристаллизованных молекул - фраг-
менты, составляющие 60-80% от исходной структуры. Полученная база была использо-
вана для тестирования известных методов докинга AutoDock Vina [3] и DiffDock [4] и
нашего метода ScaffoldPlacement [5]. Также мы модифицировали параметры межмолеку-
лярных взаимодействий для повышения точности нашего метода. Используя улучшенный
алгоритм докинга, мы определили оптимальную позицию скэффолда в трехмерной моде-
ли главной протеазы коронавируса и, используя Nature Based Generator, сгенерировали
структуры новых ингибиторов этого белка.
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