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К настоящему времени разработано множество различных тегов для очистки белков, в том числе короткие пептиды, 
эпитопы, свернутые белковые домены, теги для нехроматографического выделения, а также сложные многофункци-
ональные теги с оптимизированными возможностями. Генно-инженерные теги способствуют эффективной очистке 
рекомбинантных белков с высоким выходом и достижением значительной чистоты за несколько стандартных этапов 
выделения. Хотя для удаления тегов из целевого продукта по-прежнему широко используется отщепление с помощью 
протеаз, более удобной альтернативой становятся новые методы самоотщепления. В настоящем обзоре обсуждаются 
современные тенденции в выделении и очистке рекомбинантных белков с помощью технологии тегов, а также основ-
ные проблемы данной области.
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To the present, many different protein purification tags have been developed, including short peptides, epitopes, folded protein 
domains, non-chromatographic selection tags, and complex multi-functional tags with optimized capabilities. Genetically 
engineered tags facilitate the efficient purification of recombinant proteins with high yields and achieving significant purity in a 
few standard isolation steps. Although protease-assisted cleavage is still widely used to remove tags from the target product, 
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isolation and purification of recombinant proteins using tag technology, as well as the main problems in this area.
Key words: recombinant proteins, protein purification, affinity tags

For citation: Mazurina E.M., Platonov M.E., Trunyakova A.S., Dentovskaya S.V. Affinity tags for recombinant protein purification. Bacteriology. 2022; 7(1): 
47–54. (In Russian). DOI: 10.20953/2500-1027-2022-1-47-54

Для корреспонденции:

Мазурина Елизавета Михайловна, младший научный сотрудник лаборатории 
микробиологии сибирской язвы отдела особо опасных инфекций 
ФБУН «Государственный научный центр прикладной микробиологии 
и биотехнологии» Роспотребнадзора 

Адрес: 142279, Московская обл., г.о. Серпухов, п. Оболенск, Территория 
«Квартал А», 24, ФБУН ГНЦ ПМБ 
Телефон: (4967) 36-0117
E-mail: elizavetamazurina99@yandex.ru

Статья поступила 16.02.2022 г., принята к печати 30.03.2022 г.

For correspondence:

Elizaveta M. Mazurina, Junior Researcher of Laboratory For Plague Microbiology, 
State Research Center for Applied Microbiology and Biotechnology 
of Rospotrebnadzor

Address: SRCAMB, 142279, Obolensk, Serpukhov district, Moscow region, 
Russian Federation 
Phone: (4967) 36-0117
E-mail: elizavetamazurina99@yandex.ru

The article was received 16.02.2022, accepted for publication 30.03.2022

Н
есмотря на множество областей практического при-

менения слитых генетических конструкций, наиболее 

распространенным, возможно, является использование 

тегов для стандартизации очистки белков-мишеней [1]. Теги 

обычно слиты с N- или С-концом целевого белка и позволя-

ют селективно захватывать и выделять белок-партнер 

посредством образования ассоциации со специфической 

аффинной смолой, а также путем высокоселективной тег-

зависимой преципитации или агрегации (рис. 1). Многие 

теги также выполняют дополнительные, не связанные с 

очисткой функции, такие как облегчение обнаружения целе-

вого белка или улучшение его растворимости [2]. В случаях, 

когда требуется получить нативный немаркированный 

белок, тег обычно удаляют после очистки мишени с помо-

щью различных методов.

Хотя методы на основе тегов используются в лабораториях 

по всему миру в течение десятилетий, до настоящего времени 

еще не идентифицированы универсальные теги, применимые 

к любому белку, экспрессируемому в любом хозяине. 

В большинстве случаев идентификация оптимального 

тега для данной комбинации хозяин–мишень идет путем 

проб и ошибок, а для некоторых целевых белков не обнару-
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жили эффективных тегов. Указанные ограничения способ-

ствуют продолжению разработок, которые в последние не-

сколько лет привели к эффективным инновациям. Хотя, 

вероятно, создание универсальной стратегии очистки не-

реалистично, сохраняется необходимость расширения спек-

тра белков, которые могут быть очищены с помощью тегов, 

при одновременном упрощении выбора подходящего мето-

да для каждой новой мишени. Для достижения этих целей 

исследователи все чаще используют составные теги, вклю-

чающие несколько небольших доменов, продолжая при 

этом разрабатывать однодоменные теги с расширенными 

возможностями. Многие новые теги при выделении белка 

способны прикрепляться к недорогим субстратам, что на-

ряду с разработкой подходов по их удалению ведет к росту 

экономичности процесса. Все это обеспечивает повышение 

экспрессии, чистоты и упрощение обнаружения широкого 

диапазона слитых продуктов, а также удешевление удале-

ния тегов с помощью простого самоотщепления или обыч-

ных протеолитических методов. В настоящем обзоре обсуж-

даются основные классы тегов, созданных для выделения и 

очистки рекомбинантных белков, и рассмотрены основные 

направления их дальнейшей разработки (таблица).

Популярные теги

Несомненно, наиболее часто для очистки белков использу-

ют полигистидин-тег (Hisn-тег) [3], основными преимущества-

ми которого являются небольшой размер, дешевизна исполь-

зования и минимальное влияние на структуру и функцию це-

левого белка либо отсутствие всякого влияния [4]. Небольшой 

размер тега позволяет добавлять его к любому концу целево-

го белка, для его функционирования не требуется специфи-

ческая складка, что повышает надежность тега для всех ос-

новных систем экспрессии. Несколько коммерческих векто-

ров экспрессии доступны для белков с His-тегами. Для обна-

ружения подобных белков с помощью иммуноанализа суще-

ствуют анти-His-антитела. Кроме того, His-тег может функци-

онировать в нативных или денатурирующих условиях, что 

позволяет использовать его в протоколах рефолдинга белков 

[5]. His-тег успешно применяют при очистке растворимых 

мембранных белков, которые стабилизируются липидами 

или детергентами [6–8]. Действительно, уникальное сочета-

ние силы и надежности сделало His-тег повсеместно исполь-

зуемым в исследованиях, не требующих экспрессии или 

очистки нативного немаркированного белкового продукта.

Несмотря на преимущества, использование His-тегов 

имеет и ряд ограничений, наиболее значимым из которых 

является возможность совместного выделения белков-за-

грязнителей с белками-мишенями, меченными остатками 

полигистидина. 

Удаление загрязняющих веществ требует значительной оп-

тимизации процесса выделения [9]. Недавно сконструирован-

ный штамм Escherichia coli LOBSTR (Low Background Strain) 

успешно используют для устранения из целевого продукта 

наиболее распространенных загрязняющих белков клетки-хо-

зяина [10]. В некоторых случаях His-тег может мешать правиль-

ному фолдингу и активности целевого белка [11–13] и несовме-

стим с секрецией в экспрессирующих клетках Streptomyces

[14]. Кроме того, His-тег, как правило, не обеспечивает пра-

вильного фолдинга нерастворимых белков, поэтому его обыч-

но добавляют к доменам, увеличивающим растворимость.

Некоторые из проблем, связанных с His-тегами, можно 

решить за счет использования небольших эпитопных тегов, 

Рис. 1. Схематическое изображение основных стратегий клонирования рекомбинантных белков и часто используемых способов 

очистки. 
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наиболее широко признанными из которых являются FLAG, 

c-Myc и HA [15, 16]. Размер этих тегов обычно составляет 

8–12 аминокислот, они прочно и специфично связываются с 

соответствующими иммуноаффинными смолами [17]. 

Небольшой размер позволяет им сохранять многие преиму-

щества His-тега, обеспечивая при этом превосходную чисто-

ту и извлечение слитой мишени. Теги также совместимы 

практически с любым хозяином для экспрессии и обеспечи-

вают обнаружение с помощью иммуноаффинных методов с 

высокой чувствительностью, что делает их особенно привле-

кательными в случаях, когда трудно добиться повышения 

экспрессии целевого белка и удаление тега не требуется 

[18–20]. Несомненно, наиболее значительным недостатком 

использования небольших эпитопных тегов является высокая 

стоимость, поскольку коммерчески доступные иммуноаф-

финные смолы на несколько порядков дороже, чем большин-

ство аффинных смол на основе лигандов. Таким образом, 

удобство и селективность этих тегов делают их отличным 

выбором для очень узкой области применения, таких как тан-

демная аффинная очистка и некоторые структурные иссле-

дования. Однако для крупномасштабных экспериментов они 

достаточно дороги.

Третий основной класс обычных аффинных тегов включа-

ет теги лиганд-связывающего домена. Эти теги обычно на-

много больше, чем His-теги и эпитоп-теги, и состоят из пол-

ностью свернутых белковых доменов с высокоспецифичным 

сродством к низкомолекулярным лигандам, иммобилизо-

ванным на коммерчески доступных аффинных смолах. 

Двумя наиболее широко известными и часто используемы-

ми тегами являются мальтозо-связывающий домен (Maltose 

Binding Domain/MBD) и глутатион-S-трансфераза (Glutation 

S-Transferase/GST), которые не только усиливают экспрес-

сию в микробных организмах-хозяевах, но также могут уве-

личивать растворимость белков-партнеров по слиянию [1, 

Таблица. Основные классы тегов, используемых для выделения и очистки рекомбинантных белков

Тип тега Пример Преимущества Ограничения Ссылки

His тег

Hisn Минимальное влияние на экспрессию и 
сворачивание целевого белка; 

доступность коммерческих систем; 
хорошо зарекомендовал себя за время 

использования

Возможность совместной очистки 
загрязняющих веществ; может оказывать 

влияние на целевую функцию белка

[1, 3, 10, 28, 43, 
63–66]

Эпитопный тег

FLAG 
Минимальное воздействие на целевой 

белок; исключительная чистота;
кодируется праймером для ПЦР; 
обеспечивает иммунодетекцию

Очень дорогие смолы; ограниченность 
повторного использования

[15, 67]

c-Myc [15]

GM-CSF [68]

Twin StrepII [69]

Лиганд-связывающий домен

MBP 

Может повысить растворимость целевого 
белка; обеспечивает высокоспецифичное 

связывание; менее дорогие смолы; 
возможно расщепление на колонке

Может снизить выход экспрессии; может 
выщелачиваться из колонки

[4, 45, 70]

GST [4, 64]

Крахмал [35]

Фторапатит [36]

Диатомит [38]

βGRP [37]

Преципитатный домен

ELP 

Недороги в использовании;
нехроматографический метод выделения; 
высокие результаты экспрессии с тегами 

агрегации

Теги с преципитирующим доменом 
обычно имеет большой размер; для тегов, 

используемых для агрегации, могут 
потребоваться протоколы рефолдинга 

белков

[58, 59, 71, 72]

RTX [73]

ELK16 [74,75]

Fh8 [76]

4AaCter [77]

PagP [78, 79]

Составной тег
для обнаружения и очистки

eGFP 

Прямое визуальное наблюдение за 
целевым белком; может быть очень 

количественным; отлично подходит для 
выявления неисправностей

Теги большего размера могут мешать 
экспрессии

[9, 80]

Heme [32, 49] 

PYP [33]

Тег растворимости и связывания

NusA 

Могут повысить растворимость мишени во 
время экспрессии; может помочь в 

рефолдинге мишени при необходимости

Большинство из них имеют большие 
размеры и могут снизить целевой выход

[15, 22]

SUMO [24-27, 28, 31]

Trx [47, 48, 81]

XTEN [82]

FATT [39]

Hisn – полигистидин; MBP – maltose-binding protein; GST – glutathione S-transferase-tag; FLAG-tag (8 amino acids); GM-CSF – granulocyte and macrophage-colony 
stimulating factor; βGRP – β-1,3-glucan recognition protein; ELP – elastin-like protein; RTX – repeat-in-toxin; ELK16 – self-assembling peptide; PagP – β-barrel membrane 
protein; eGFP – green fluorescent protein; PYP – photoactive yellow protein; NusA – hydrophilic tags, such as transcription termination anti-termination factor; SUMO – small 
ubiquitin like modifier protein; Trx – thioredoxin; FATT – flag-acidic-target.
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21]. Существенными недостатками этих тегов являются их 

относительно большой размер и, как следствие, воздей-

ствие на целевые белки, что иногда требует их удаления. 

Данные теги также могут снизить общий выход более мел-

ких белков-партнеров из-за высоких метаболических требо-

ваний при синтезе белка.

Некоторые теги не применяют напрямую в каких-либо мето-

дах очистки, но обеспечивают улучшение фолдинга или обна-

ружение целевого белка. Например, слияние с NusA может 

повысить растворимость мишени [22], тогда как слияние с ти-

оредоксином (thioredoxin/Trx) может способствовать образова-

нию правильных дисульфидных связей в белках с множествен-

ными остатками цистеина [23]. Тег SUMO (small ubiquitin-related 

modifier – малый модификатор, связанный с убиквитином) 

также используют для повышения экспрессии и фолдинга ре-

комбинантных белков в прокариотических и эукариотических 

хозяевах [24–26]. Тег SUMO особенно привлекателен из-за 

своего небольшого размера и доступности высокоспецифич-

ной протеазы SUMO для его удаления, и по этим причинам его 

часто комбинируют с рядом традиционных тегов в различных 

конфигурациях [27–31]. В то время как некоторые из тегов 

улучшают экспрессию слитых белков-партнеров, другие обе-

спечивают прямое визуальное отслеживание целевого белка 

во время экспрессии и очистки. Например, небольшие гем-

связывающие белки и мотивы придают слитой мишени ярко-

красный цвет [32]. В этих же целях используют флуоресцент-

ные и хромогенные белки [33, 34]. Хотя эти теги не всегда 

способствуют очистке целевого продукта, они часто помогают 

в устранении неполадок и оптимизации всего процесса.

Теги для очистки, фолдинга и детекции

Существуют теги, разработанные для недорогих субстра-

тов, которые можно использовать при нехроматографиче-

ских условиях, что делает их экономичными для крупномас-

штабных методов выделения в простых лабораторных усло-

виях. Одним из наиболее многообещающих является крах-

мал-связывающий домен-тег (starch-binding domain/SBD), 

прочно и специфично связывающийся с сырым кукурузным 

крахмалом, а также с множеством других растительных 

крахмалов [35]. По сравнению с His-тегом SBD-тег позволя-

ет получить высокоочищенный белок за одну стадию аф-

финной очистки, основанной на простом центрифугирова-

нии. Кроме того, крахмал недорогой, возобновляемый и 

биоразлагаемый, что предполагает использование этого 

метода для различных продуктов в больших масштабах.

Недавно были разработаны три дополнительных тега, 

которые связываются с недорогими аффинными субстрата-

ми. К ним относятся гептамерный тег, связывающийся с ке-

рамическим фторапатитом [36], состоящий из 112 аминокис-

лотных остатков белок узнавания β-1,3-глюкана тутового 

шелкопряда, который связывается с недорогим курдланом 

[37], и 70-аминокислотный сегмент рибосомного белка L2 

E. coli, который связывается с диатомовой землей [38]. Все 

три тега продемонстрировали эффективность, аналогичную 

обычным тегам при получении чистых белковых продуктов, 

и могут использоваться с недорогими базовыми материала-

ми. Этот аспект не только способствует более низкой цене 

аффинных субстратов, но также устраняет риск вымывания 

лигандов из смолы в очищенный целевой белок.

Особое внимание привлекает тег Flag-Acidic-Target/FATT 

[39], состоящий из модуля тега Flag, опосредующего легкое 

обнаружение, вместе с гиперацидным сегментом внеклеточ-

ной области белка-предшественника амилоида человека 

(amyloid precursor protein/APP). Гиперацидный сегмент хоро-

шо экспрессируется в E. coli и, благодаря высокому заряду, 

может быть легко очищен в одну стадию на обычной смоле 

для анионообменной хроматографии. Кроме того, было по-

казано, что данный тег способствует правильному фолдингу 

слитых белков-мишеней во время экспрессии и может обе-

спечить правильный рефолдинг неправильно свернутых 

белков, содержащих дисульфидные связи. Предполагается, 

что эти возможности обеспечиваются неупорядоченной 

структурой гиперацидного сегмента FATT, который действу-

ет как щитообразный неспецифический шаперон для целе-

вого белка во время экспрессии или рефолдинга in vitro. 

Составные теги

FLAG-тег Линкер
Целевой белок

Гиперцидная
область

His-тег Целевой белок

Линкеры

Тег функционального домена

His-тег

SBP-тег

Целевой белок
Последовательность

распознавания TEV-протеазы
Линкеры

Тег связывания гема

Рис. 2. Строение некоторых составных тегов.

А – FATT-тег, состоящий из FLAG-тега для простого обнаружения и 

гиперацидного сегмента белка-предшественника амилоида челове-

ка [39]; Б – многофункциональный белок, меченный His, который 

включает дополнительный домен для улучшения экспрессии или 

количественного обнаружения. По крайней мере в одном случае 

His-метка используется главным образом как способ легкого удале-

ния расщепленного функционального домена после очистки мише-

ни; В – «Мультитег», который объединяет две метки для очистки с 

удобным доменом для обнаружения и последовательностью рас-

познавания для протеазы [49].

А

Б

В
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Сложные составные теги в настоящее время обычно кон-

струируются из нескольких связанных доменов, где различ-

ные комбинации могут обеспечивать высокоэффективные 

методы очистки, а также дополнительные функции, связан-

ные с экспрессией и обнаружением мишени (рис. 2). 

Различные составные теги позволили охарактеризовать бе-

лок-белковые взаимодействия с помощью тандемной аф-

финной очистки (tandem affinity purification/TAP) и масс-

спектрометрии [40–42], и эти мощные методы в настоящее 

время используются для очистки рекомбинантных белков-

мишеней для структурных исследований.

Простейшим примером составного тега является комби-

нация тега для очистки белка, например His-тега, с функци-

ональным доменом, таким как NusA-тег, повышающим 

растворимость [22]. Данный составной тег обеспечивает 

повышенную экспрессию и растворимость мишени, а также 

простой метод очистки и является типичным для первона-

чальной стратегии, используемой для получения неохарак-

теризованных мишеней в ранних этапах исследования. 

Дополнительные примеры бинарных меток включают CHiC-

тег (His-Choline-связывающий домен – His-Choline binding 

domain) для двух методов очистки [43]; His-MBD для улуч-

шенной экспрессии растворимых веществ и/или методов 

очистки [44, 45]; His-Trx для правильного образования дис-

ульфидной связи и для упрощения удаления расщепленно-

го тега Trx [46–48] и His-GFP для простого мониторинга и 

оптимизации экспрессии и очистки у Saccharomyces [9]. 

Более современным бинарным тегом теперь является тег 

SUMO, который может значительно увеличивать раствори-

мую экспрессию целевых белков в различных хозяевах 

[27–30].

Последний, несколько более сложный пример – недавно 

опубликованный метод «Мультитег», основанный на четы-

рехкомпонентном составном теге. В частности, этот тег вклю-

чает в себя тег His10, стрептавидин-связывающий пептид 

(streptavidin-binding peptide/SBP), гем-связывающий домен и 

последовательность протеазы TEV для удаления тега [49]. 

Теги His и SBP обеспечивают модернизированные методы 

очистки, а домен связывания гема позволяет просто визуаль-

но отслеживать и количественно определять целевой белок в 

процессе. Примечательно, что тег удаляется протеазой TEV, 

меченной SBP, таким образом удаляя тег и протеазу за одну 

операцию. Было показано, что эта метка эффективна для до-

ставки высокоочищенной ДНК-полимеразы Pfu и белка, вза-

имодействующего с Myosin-VIIa и Rab (MyRIP – Myosin-VIIa- 

and Rab-Interacting protein), и, вероятно, может иметь общее 

применение для дополнительных мишеней Примечательно, 

что этот высокофункциональный тег имеет молекулярную 

массу всего 23 кДа, или чуть более половины молекулярной 

массы обычно используемого тега MBD.

Сочетание функции и размера делает этот тег очень при-

влекательным для методов среднего масштаба производ-

ства, а увеличивающаяся простота методов рекомбинант-

ной ДНК способствует быстрому созданию прототипов 

новых конструкций. Что наиболее важно, растущая доступ-

ность небольших функциональных доменов неизбежно 

будет способствовать созданию дополнительных сложных и 

высокофункциональных тегов и будет продолжать увеличи-

вать популярность составных тегов в будущем.

Методы удаления тегов

Во многих случаях теги, используемые для экспрессии и 

очистки целевого белка, должны быть удалены, прежде чем 

белок может быть охарактеризован или применен. Обычные 

методы включают удаление тегов путем добавления высоко-

специфичных эндопептидаз, где целевая последователь-

ность, узнаваемая эндопептидазой, встраивается в гибрид-

ный белок между тегом и мишенью [15]. Исследования базо-

вых стратегий удаления тегов привели к нескольким недав-

ним добавлениям, и все большей тенденцией является отще-

пление целевого белка на колонке непосредственно от иммо-

билизованного тега, часто с использованием иммобилизо-

ванной протеазы [49].

Значительные исследования были сосредоточены на иден-

тификации более быстрых и более специфичных эндопепти-

даз для удаления тегов. Успешные результаты включают 

группу из четырех высокоспецифичных ферментов, применя-

емых в последовательной сборке белковых комплексов [50], 

а также устойчивую к детергентам протеазу вируса Западного 

Нила, используемую для отщепления тегов от мембранных 

белков, стабилизированных детергентом [51]. Особенно ин-

тересным примером является описанная глутамат-специфи-

ческая эндопептидаза из Bacillus licheniformis (протеаза GSE-

BL – glutamate-specific endopeptidase), которая, как было по-

казано, за 15 мин расщепляет до более чем 99% мишени в 

физиологических условиях [52].

Помимо новых протеолитических ферментов, в последние 

20 лет используют способность к саморасщеплению [53, 54]. 

Первые из них основаны на самосплайсинговых интеинах, 

преобразующихся в саморасщепляющиеся белковые эле-

менты [55–57]. Высокоэффективный метод очистки был соз-

дан путем объединения интеинов с тегом обратимо преципи-

тирующегося эластиноподобного белка (elastin-like protein/

ELP) [58–61]. Основные недостатки интеинов включают не-

контролируемое расщепление во время экспрессии меченой 

мишени и необходимость в восстанавливающих агентах для 

запуска реакции расщепления на N-конце мишени.

Проблемы с преждевременным расщеплением интеинов 

были частично решены благодаря недавней разработке при-

родных и сконструированных интеинов, которые неактивны 

при экспрессии в виде отдельных сегментов, но могут быть 

активированы после завершения протокола очистки. 

Особенно многообещающим воплощением этой стратегии 

является система сверхбыстрой очистки белка без тегов 

(SIRP – Split Intein Mediated Ultra-Rapid Purification of Tagless 

Protein), опосредованная расщепленным интеином, которая 

включает сборку и быстрое расщепление природного интеи-

на DnaE Nostoc punctiforme в присутствии дитиотрейтола [62]. 

Было показано, что эта система полностью устраняет пре-

ждевременное расщепление целевого белка во время экс-

прессии, но обеспечивает почти полное удаление тега менее 

чем за 30 мин при комнатной температуре после запуска ре-

акции расщепления. Кроме того, сегмент интеина, который 

присоединен к белку-мишени, довольно мал и, таким обра-

зом, оказывает ограниченное влияние на растворимость и 

экспрессию мишени. По этим причинам этот интеин является 

одним из наиболее многообещающих для удаления тегов и, 

вероятно, впоследствии будет объединен с множеством тегов 

для очистки, обнаружения и экспрессии в будущих системах.
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Заключение

Всесторонний обзор тегов и методов удаления тегов 

будет включать множество лиганд-связывающих доменов, 

эпитопов, тегов преципитации и агрегации, а также около 

дюжины различных разновидностей His-тега. Эти теги можно 

комбинировать с более чем дюжиной методов удаления 

тегов, используемых в бесчисленных механических конфигу-

рациях на целевых белках всех форм и размеров. В конеч-

ном счете легкость, с которой можно конструировать, моди-

фицировать, комбинировать, рекомбинировать и расще-

плять теги, привела к появлению буквально тысяч потенци-

альных методов очистки одного белка. Тем не менее, несмо-

тря на это огромное разнообразие, по-настоящему универ-

сального метода тегов не разработано. Более того, многие 

белки и некоторые классы белков упорно сопротивляются 

даже самым творческим и тщательно спланированным стра-

тегиям. Эти разочарования привели к неустанным исследо-

ваниям в этой области, где большинство открытий обеспечи-

вают лишь постепенный прогресс по сравнению с установ-

ленными методами. Наиболее значительными достижения-

ми последних нескольких лет, вероятно, могли бы стать ши-

роко распространенное в настоящее время использование 

тега SUMO для улучшения экспрессии и растворимости ре-

комбинантных белков, а также разработка ряда новых мето-

дов удаления тегов. Расщепление тегов на колонке стало 

обычным делом, и в настоящее время коммерчески доступ-

ны несколько конфигураций. Методы самоотщепляющихся 

тегов продолжают развиваться и обещают распространить 

методы аффинных тегов на крупномасштабные производ-

ственные процессы. Несколько популярных протеазных фер-

ментов теперь можно производить в рекомбинантной E. coli, 

что существенно снижает их стоимость и увеличивает до-

ступность. В сочетании с простыми и недорогими тегами для 

осаждения эти достижения обещают демократизировать ис-

пользование аффинных методов очистки белков, делая их 

доступными для гораздо более широкого сегмента научного 

сообщества.
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