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Пандемия, связанная с новым бетакоронави-
русом (β-CoV), коронавирусом тяжелого острого 
респираторного синдрома (SARS-CoV-2), кото-
рый вызвал вспышку коронавирусной болезни 
2019 года (COVID-19), стала серьезной пробле-
мой общественного здравоохранения во всем 
мире. Основным механизмом адаптации зооно-
зных бетакоронавирусов к человеку является из-
менение структуры рецептор-связывающего до-
мена поверхностного белка S, в результате чего 
он приобретает способность связывать клеточ-
ные рецепторы эпителиальных клеток респира-
торного и пищеварительного трактов человека.

Целью данной работы является оценка ста-
бильности рекомбинантного вируса гриппа, экс-
прессирующий белок RBD вируса SARS-COV-2 
методом ОТ-ПЦР и секвенирования модифици-
рованного химерного NS-RBD гена.

Генетически устойчивый размер рекомби-
нантного гена NS1 вируса гриппа был опреде-
лен методом ОТ-ПЦР. Вирусы гриппа, содер-
жащие конструкции NS-RBD были отобраны 
в качестве самых устойчивых конструкций и 
были пассированы в культуре клеток Vero. Ви-
русы показали инфекционную активность, 
5,5logТЦД50/мл, 1:64 в анализе гемагглютини-
рующей активности и были генетически устой-
чивы согласно размеру фрагмента NS. Анализ 
нуклеотидной последовательности подтвердила 

их идентичность к начальным конструкциям. 
После пяти пассажей в культуре клеток Vero, 
выделены вирусные РНК и с помощью специ-
фических праймеров на NS ген выполнена по-
становка ОТ-ПЦР с целью выявления химер-
ной вирусной конструкций NS-RBD в составе 
вируса FLU-ΔNS-RBD-SARS-COV-2. В каче-
стве контроля был представлен NS ген вируса 
гриппа без модификации (890 п.о.) и RBD ген 
вируса SARS-CoV-2 (620 п.о.). Для подтвержде-
ния стабильности модифицированной последо-
вательности гена NS (RBD) было проведено 5 
пассажей рекомбинантного штамма FLU-ΔNS-
RBD-SARS-COV-2 вируса гриппа на культуре 
клеток Vero. Модифицированный ген NS-RBD 
размером 1510 п.о. наработан рекомбинантным 
вирусом гриппа FLU-ΔNS-RBD-SARS-COV-2. 
Целевой ген RBD размером 620 п.о. в составе 
вируса гриппа FLU-ΔNS-RBD-SARS-COV-2 в 
различных пассажных уровнях подтвержден ме-
тодом ПЦР. Секвенирование последовательно-
сти гена NS (RBD) подтвердили наличие моди-
фикации в гене NS и присутствие RBD.

Проведенные исследования показали, что ре-
комбинантный штамм FLU-ΔNS-RBD-SARS-
COV-2 вируса гриппа в процессе пассирования 
(5 пассажей) на культуре Vero проявляет ста-
бильные свойства.
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