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В некоторых случаях традиционные прокариотические системы не подходят в качестве
экспрессионных платформ для получения белков. Например, для вирусов рода Flavivirus
(вирус Зика, вирус Денге и т. д.) необходим эукариотический аппарат гликозилирования,
процессинга и фолдинга рекомбинантных белков, в то время как эти белки имеют широ-
кое применение в качестве компонентов тест-систем (ИФА), и при разработке вакцинных
[1], [4]. Одним из вариантов решения этой проблемы является использование раститель-
ных систем экспрессии, но при этом в каждом конкретном случае необходимо подбирать
условия для того или иного белка. Нашей задачей является разработать оптимальную
генетические конструкцию, позволяющую получать антигены Flavivirus в достаточном
количестве, позволяющую обойти растительный «иммунитет» на посттранкрипционном
[2] и постранляционном уровнях [3] и решить ряд вопросов: подобрать оптимальное соче-
тание регуляторных элементов и выбрать адекватную локализацию целевого белка.

Целью данного исследования являлась разработка алгоритма определения направлен-
ной компартментализации рекомбинантного белка в растительной клетке и эффективно-
сти его экспрессии.

На основе изучения литературных данных нами была определена оптимальная кон-
струкция, которая должна содержать следующие классы регуляторных элементов - MARS
: Промотор : 5’-некодирующую область : интрон : целевой белок : 3’-некодирующую об-
ласть : терминатор : MARS. Для проверки различных составляющих данной конструк-
ции среди множества существующих биоинформатических инструментов были выбраны
следующие: WoLF PSORT, позволяет определять компартментализацию белка; NetGene2,
позволяет установить корректность ожидаемого сплайсинга и отсутствие скрытых интрон-
ных сайтов; NetOGlyc, позволяет проанализировать сайты гликозилирования и онлайн
ресурс для оптимизации кодонных последовательностей (http://www.kazusa.or.jp/).

Выбранный нами перечень биоинформатических ресурсов позволяет оптимизировать
растительные экспрессионные кассеты для каждого конкретного белка интереса, перед
непосредственным клонированием и сборкой векторов. В соответствии с темой работ на-
шей группы этот метод был опробован для анализа и выбора оптимальной конструкции
для экспрессии белков антигенов вирусов рода Flavivirus. В дальнейшем планируется экс-
периментальным путем проверить эффективность данных конструкций поочередно заме-
няя регуляторные элементы.

Работа выполнена в рамках гранта Президента Российской Федерации № МК-569.2020.4.
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