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При развитии современной персонализированной медицины стали востребованы компактные 

нетоксичные средства для терапии и диагностики. Такими агентами могут служить компактные (15-100 

оснований) аптамеры - синтетические однотяжевые олигонуклеотиды на основе ДНК или РНК [1]. Их 

первичная последовательность определяет будущую трёхмерную структуру. Уникальная форма молекулы и 

особое распределение зарядов на её поверхности, способных к электростатическим и ван-дер-ваальсовым 

взаимодействиям и водородным связям, определяет способность аптамеров к специфическому связыванию с 

конкретными видами белков, например, имеющихся в клетках раковых опухолей. Но из первичной 

последовательности ДНК обычно нельзя однозначно построить трёхмерную пространственную модель 

молекулы. Нужно знать её форму, для которой уже можно подобрать единственное расположение нуклеотидов. 

К тому же, ДНК-аптамеры не поддаются кристаллизации и не могут быть исследованы с помощью 

рентгеноструктурного анализа.  

 

 
рис. 1. Исследование структуры ДНК-аптамера Gli-233. А - график МУРР, совмещённый с расчётным 

графиком от шариковой модели из ПО DAMMIN, вставка - молекулярная модель Gli-233, совмещённая с 

моделью МУРР. B - функция распределения по расстояниям p(r), вставка - аппроксимация кривой МУРР в 

области Гинье. 

В данной работе методом малоуглового рентгеновского рассеяния (МУРР)[2] подтверждена третичная 

структура ДНК-аптамера Gli-233 (рис.1). Эксперименты МУРР проводились на специализированных станциях 

малоуглового рассеяния на синхротронах в НИЦ “Курчатовский институт” в Москве (станция БиоМУРР) и в 

Европейском центре синхротронных исследований ESRF (станция BM29) в Гренобле, Франция. Вычислены 

структурные параметры, такие как радиус инерции (Rg=1.4 нм), максимальный размер молекулы (Dmax=4.46 

нм), объём общей электронной плотности (Vp=11.05 нм
3
) и вычисленная из неё молекулярная масса (MW=12.44 

кДа). Произведено молекулярное моделирование молекулы аптамера, расчёт структурных параметров которой 

подтвердил, что найденная конформация согласуется с экспериментальной кривой. 

Исследование выполнено при финансовой поддержке РФФИ в рамках научного проекта № 18-32-00478. 
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