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надзоре. Состояние и перспективы развития

  

  

Резюме

Актуальность. В 2021 г. Всемирная ассамблея здравоохранения призвала государства-члены ВОЗ усилить роль геномного эпиде-

миологического надзора. Цель. Представить революционный спектр технологического инструментария, определяющего успешность 

геномномного эпидемиологического надзора Результаты и обсуждение. К числу подходов, способных вывести на новый технологи-

ческий уровень геномный эпидемиологический надзор, относятся быстрые методы амплификации нуклеиновых кислот, в том числе 

методы изотермической амплификации, метагеномный и таргетный анализ с применением технологий высокопроизводительного 

секвенирования, система направленного редактирования генома, а также диагностические решения на ее основе, развитие баз 

данных геномных последовательностей. Кроме того, необходимо отметить важность разработки и внедрения комплексного подхода 

к реализации системы геномного эпидемиологического надзора с учетом стремительного развития ряда смежных с эпидемиологией 

фундаментальных биологических наук, а также широкое применение информационных технологий в обработке больших массивов 

данных. Заключение. Общемировые тренды уверенно демонстрируют сокращение времени перехода технологии от научной раз-

работки до широкого практического применения, необходимого для защиты населения в условиях эпидемического распространения 

инфекций, вызываемых не известными ранее возбудителями. Для своевременного прогноза и оперативного реагирования на биоло-

гические угрозы и обеспечения санитарно-эпидемиологического благополучия в Российской Федерации успешно применяется триада 

технологий: геномный эпидемиологический надзор, мобильные технологии и аналитика больших данных.

Авторы рассматривают биотехнологические направления и технологии, совершенствование которых позволит обеспечить 

технологическое лидерство Российской Федерации в области геномного эпиднадзора.
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Abstract

Relevance. In 2021, the World Health Assembly called on WHO Member States to strengthen the role of genomic epidemiological surveillance. 

Objective. To present a revolutionary range of technological tools that determine the success of genomic epidemiological surveillance. 

Results and discussion. Approaches that can take genomic epidemiological surveillance to a new technological level include rapid 

nucleic acid amplification methods, including isothermal amplification methods, metagenomic and targeted analysis using high-throughput 

sequencing technologies, a targeted genome editing system, as well as diagnostic solutions based on it, and the development of genomic 

sequence databases. In addition, it is necessary to note the importance of developing and implementing a comprehensive approach to the 

implementation of the genomic epidemiological surveillance system, taking into account the rapid development of a number of fundamental 

biological sciences related to epidemiology, as well as the wide application of information technologies in the processing of large data sets. 

Conclusion. Global trends confidently demonstrate a reduction in the time it takes for a technology to transition from scientific development to 
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widespread practical application necessary to protect the population in the context of an epidemic spread of infections caused by previously 

unknown pathogens. For timely forecasting and prompt response to biological threats and ensuring sanitary and epidemiological well-being, 

the Russian Federation has successfully applied a triad of technologies: genomic epidemiological surveillance, mobile technologies and 

big data analytics. The authors consider biotechnological areas and technologies, the improvement of which will ensure the technological 

leadership of the Russian Federation in the field of genomic epidemiological surveillance. 
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Введение
Пандемия COVID19 явилась серьезным испы

танием для мировой системы здравоохранения 
и подчеркнула настоятельную необходимость мо
дернизации и укрепления эпидемиологического 
надзора с использованием научных инновацион
ных решений. Одними из критически важных на
правлений борьбы с COVID19 и другими новыми 
и возвращающимися инфекциями стали разра
ботка и внедрение системы молекулярногенети
ческого мониторинга на основе геномных техно
логий [1].

В рамках разработанной ВОЗ новой Глобальной 
стратегии на 2022–2032 гг. [2] отмечено, что ге
номный эпидемиологический надзор существен
ным образом меняет работу системы здравоох
ранения, обеспечивая более глубокое понимание 
природы, эволюции и путей циркуляции возбудите
лей инфекционных заболеваний. Геномные данные 
об эволюционирующих возбудителях болезней, об
ладающих пандемическим и эпидемическим потен
циалом, в сочетании с клиническими, эпидемиоло
гическими и другими данными, являются мощным 
инструментом для решения задач общественного 
здравоохранения по обеспечению готовности 
и осуществлению мер реагирования на возника
ющую биологическую опасность [2]. Новые техно
логии, появившиеся в последние годы, позволили 
развитым странам добиться значительного про
гресса в создании и укреплении своего потенциала 
в обеспечении биобезопасности.

В феврале 2024 г. в рамках деловой про
граммы Форума будущих технологий руководи
телем Роспотребнадзора А. Ю. Поповой была 
проведена сессия «Триада будущей биобезопас
ности», включенная в тематический трек форума 
«Технологический суверенитет в области обеспе
чения биологической безопасности». Эксперты от
метили, что вековой опыт и уникальная научная 
составляющая российской эпидемиологии, микро
биологии и вирусологии сегодня дополняется три
адой технологий будущего, включающей геномный 
эпидемиологический надзор, мобильные техноло
гии и аналитику больших данных [3]. Эта технологи
ческая триада успешно применяется в России для 
своевременного прогноза и оперативного реаги
рования на биологические угрозы и анализа сани
тарноэпидемиологической обстановки в режиме 
реального времени.

Для решения задач геномного эпидемиологи
ческого надзора по расшифровке вспышек инфек
ционных болезней – выявление и идентификация 
возбудителя, определение его происхождения, 
источника заражения – требуются разработка 
и внедрение современных технологий в практику 
надзорных и мониторинговых служб. К таким техно
логиям в полной мере могут быть отнесены методы 
амплификации нуклеиновых кислот, метагеномный 
и таргетный анализ с применением высокопроиз
водительного секвенирования, быстрые тесты, по
зволяющие выявлять антигенные детерминанты 
патогенов (иммуноферментный и иммунохромато
графический анализы, аптамеры), использование 
методов генетического редактирования и т. д. [4,5].

Сформировавшаяся по итогам пандемии 
COVID19 потребность в разработке быстрых, точ
ных и надежных методов диагностики возросла 
в геометрической прогрессии, что отражает ми
ровую тенденцию, которая, вероятно, усилится 
в ближайшие годы. Для всесторонней оценки эпи
демических процессов необходимо применение 
нескольких принципиально различных методов ди
агностики [6], а также привлечение искусственного 
интеллекта для анализа больших массивов данных, 
позволяющих проводить оценку экономической 
эффективности методов в зависимости от ситуа
ции. Кроме того, в условиях поддержания техноло
гического и научного суверенитета полноценная 
локализация разработки и производства ключевых 
диагностикумов является стратегической задачей 
для биобезопасности Российской Федерации.

За последние 10 лет мировая биотехнологиче
ская индустрия достигла большого прогресса в сво
ем развитии. Разработаны и внедрены в практи
ку платформенные решения для создания вакцин: 
мРНКвакцины, вакцины на основе аденовирусов, 
генноинженерные вакцины. Широко применяет
ся разработка штаммовпродуцентов для получе
ния различных белков/ферментов/антител, необ
ходимых для медицинских и биотехнологических 
нужд. Созданы решения для редактирования ге
нома любых организмов, в том числе генома че
ловека. Повсеместное распространение получили 
биологические сенсоры, позволяющие в режиме 
реального времени контролировать течение хрони
ческого заболевания, а также технологии диагнос
тики, связанные с ДНК или белковыми чипами. 
Общемировые тренды уверенно демонстрируют 
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сокращение времени перехода технологии от науч
ной разработки до широкого практического приме
нения. Кроме того, наблюдается тенденция к повы
шению чувствительности диагностических решений 
(например, выявление единичных молекул ДНК/
РНК), в снижении времени и себестоимости анали
за (например, для метода NGS – полногеномного 
высокопроизводительного секвенирования (англ. 
Nextgeneration sequencing), для изотермической 
амплификации), а также к более широкому приме
нению информационных технологий в обработке 
больших массивов данных.

Цель работы – представить основные биотех
нологические возможности в области молекуляр
ной диагностики.

Биотехнологии для диагностики  
инфекционных заболеваний
Методы амплификации нуклеиновых кислот 
(МАНК)

Данные методы развиваются, прежде все
го, в направлении снижения времени анализа 
и упрощения процедуры детекции. Так, методы 
изотермической амплификации делают возмож
ным использование более простого оборудова
ния, при этом время реакции составляет от 10 до 
40 мин для различных вариантов. Наиболее по
пулярные направления – это петлевая изотерми
ческая амплификация (Loopmediated isothermal 
amplification) [7,8], хеликазозависимая ампли
фикация [9,10] и рекомбиназная полимеразная 
амплификация [11,12]. Сочетание этих методов 
с технологиями бесприборной детекции резуль
тата за счет изменения окраски реакционной 
смеси, ее помутнения или упрощенной детекции 
флуоресценции дают возможность применения 
таких тестов в полевых условиях или в формате 
«у постели больного» [13]. Подобные диагности
ческие инструменты позволяют существенно уве
личить пропускную способность лабораторий за 
счет сокращения времени амплификации, а так
же применять методы диагностики в «полевых 
усло виях».

Упрощение процесса выявления патогена так
же возможно благодаря использованию биосен
соров – устройств, содержащих молекулы рас
познавания: ферменты, антитела, пептидные или 
нуклеотидные последовательности, ДНКаптамеры 
[14]. Эти молекулы интегрированы с преобразова
телем и детектором подают сигнал (оптический, 
электрический или электрохимический), когда це
левой аналит распознается биосенсорным устрой
ством. Повышение чувствительности сенсора до
стигается с помощью систем усиления сигнала. 
Биосенсоры обладают достаточно высокой на
дежностью, чувствительностью, специфичностью, 
а также быстротой и удобством применения. К не
достаткам метода можно отнести высокую науко
емкость разработки и себестоимость производст
венного оборудования. Однако, несмотря на это, 

метод успешно применяется в молекулярной диа
гностике [15].

Еще одним перспективным направлением 
развития методов быстрой диагностики инфек
ционных заболеваний является использование 
ДНКаптамеров [16]. Аптамер – это небольшая 
одноцепочечная ДНК (оцДНК) или РНК, подобран
ная таким образом, чтобы обеспечивать высокую 
специфичность анализа и аффинность связывания 
с детектируемой мишенью. Эта технология позво
ляет выявлять как нуклеиновые кислоты возбу
дителя, так и белкиантигены, вирусные частицы 
и клетки бактерий. Детекция сигнала после свя
зывания аптамера с мишенью может проводиться 
с использованием методов хемилюминесцентной, 
электрохимической или флуоресцентной детекции. 
Популярный подход – это сочетание технологии ап
тамеров с биосенсорами. Одним из важных досто
инств технологии является быстрота анализа, в за
висимости от модификации метода время анализа 
может достигать 15 мин.

Развитие приборостроения также играет сущест
венную роль в совершенствовании технологий вы
явления инфекционных заболеваний. Принципы 
работы практически всех современных приборов 
были разработаны еще в XIX–XX веках, современ
ные технологии позволили на порядок повысить 
чувствительность и точность работы приборов, что, 
в конечном счете, привело к возможности детекти
ровать сигналы, исходящие от единичных клеток или 
даже единичных молекул. Таким образом, вектор 
развития биотехнологий направлен в сторону повы
шения информативности анализа за счет совершен
ствования технологичности оборудования.

Важным компонентом множества диагностиче
ских систем, особенно систем на основе МАНК, 
являются ферменты. Разнообразие природных 
и модифицированных ферментов с различными 
свойствами открывает перед разработчиками ши
рокие возможности по корректировке свойств диа
гностической системы в зависимости от использу
емого фермента. Методы направленного дизайна 
структуры белков, получение химерных ферментов 
и их химическая или физическая модификация, 
лиофилизация – все это позволяет получать эф
фективные ферменты с улучшенными свойствами 
[17]. При этом введение модификаций также мо
жет быть направлено на снижение себестоимости 
получения ферментных препаратов и повышение 
стабильности их выпуска в промышленных услови
ях [18].

К ключевым компонентам диагностических тех
нологий можно также отнести синтетические олиго
нуклеотидные праймеры и флуоресцентные зонды. 
Эти молекулы применяются в МАНК, в секвениро
вании, используются в аптасенсорах и ДНКчипах. 
Все это стало возможным благодаря развитию про
мышленных технологий твердофазного химическо
го синтеза молекул ДНК и РНК длиной до 100 ос
нований. Как известно, молекулы одноцепочечной 
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ДНК и, в особенности, РНК не обладают высокой 
химической стабильностью, поэтому ученые ведут 
системную разработку различных методов модифи
кации ДНК и РНК для последующего применения 
в молекулярной диагностике. Отдельно стоит отме
тить работы ученых, направленные на развитие хи
мии флуоресцентных красителей и красителей для 
Рамановской спектроскопии, которые ковалентно 
присоединяются к олигонуклеотидам. Основной 
задачей такой работы является повышение кван
тового выхода красителей, что как следствие при
водит к повышению чувствительности работы диа
гностикума.

С помощью набора олигонуклеотидов и специ
ализированных ферментов также решается зада
ча синтеза генноинженерных конструкций, сбор
ки последовательностей генов и даже небольших 
геномов. Этот процесс является основой так на
зываемой синтетической биологии, которая по
зволяет создавать микроорганизмы с заданными 
свой ствами.

Система направленного редактирования генома
Научный интерес к программируемым нуклеа

зам в последнее десятилетие растет, и чаще всего 
появляются научные работы, посвященные раз
работке и изучению нуклеаз CRISPR/Cas. Прошло 
больше 10 лет с момента разработки CRISPR/
Cas9 как инструмента редактирования генома, 
а Дженнифер Дудна и Эммануэль Шарпантье были 
удостоены Нобелевской премии по химии 2020 г. 
за открытие одного из самых известных инструмен
тов генетических технологий: генетических ножниц 
CRISPR/Cas9 [19].

Система CRISPR/Cas направлена на редактиро
вание генома и представляет собой локусы бакте
рий и архей, состоящие из прямых повторяющихся 
последовательностей, которые разделены уникаль
ными по своей структуре спейсерами. Cas белки – 
нуклеазы, которые после распознавания разреза
ют чужеродную ДНК (фаговую, плазмидную и т.д.) 
и уничтожают ее, защищая клетку от инфекции. 
Таким образом, эта система представляет собой 
механизм адаптивного иммунитета бактериальной 
клетки, защищая ее от воздействия бактериофагов 
(вирусов бактерий). В последние годы было вы
яснено, что CRISPR/Cas система может быть ис
пользована в генной инженерии для тонкого на
правленного редактирования геномов бактерий 
и эукариот [19].

Редактирование генома с применением CRISPR/
Cas за короткое время заняло лидирующие пози
ции среди технологий модификации генома и сей
час широко используется в различных областях 
биотехнологии, применяемых в различных сферах 
здравоохранения. В настоящее время системы на
правленного редактирования генома CRISPR/Cas 
широко используются для разработки высокотех
нологичных лекарственных препаратов для тера
пии инфекционных заболеваний человека, а также 

наследственных и приобретенных заболеваний, 
среди которых онкологические заболевания, ауто
иммунные и орфанные заболевания. В 2016 г. было 
начато первое клиническое исследование кан
дидатного терапевтического препарата на основе 
CRISPR/Cas. На сегодняшний день в литературе упо
минается о более чем 130 клинических испытаниях 
по редактированию генома, из них ~50% – это кли
нические испытания препаратов на основе CRISPR/
Cas [19]. Эта технология развивается достаточно эф
фективно в отношении разработки средств лечения 
некоторых болезней, несмотря на ряд трудностей, 
связанных с потенциальным возникновением не
предвиденных мутаций. При углубленных исследо
ваниях в области применения CRISPR/Casсистемы, 
было выяснено, что она может быть использова
на для тонких диагностических процедур при вы
явлении опасных для человека вирусов и бактерий, 
а также их генотипирования. Сегодня с применени
ем белков CRISPR/Cas решаются задачи по разра
ботке современных ультрачувствительных средств 
своевременной диагностики заболеваний человека 
(инфекционных, наследственных, онкологических, 
орфанных и т.д.) [19].

Важным эпидемиологическим приложением 
для CRISPR является идентификация бактериаль
ных патогенов и детекция специфических бак
териальных генов. На примере Escherichia соli 
и Pseudomonas aeruginosa с помощью системы 
CRISPR/Cas удалось корректно генотипировать 
ряд штаммов при низкой перекрестной реактив
ности. Кроме того, CRISPR/Cas использована для 
дифференциации клинических изолятов Klebsiella 
pneumoniae с двумя различными генами устойчи
вости – к карбапенемазе и NDM1 металлобе
талактамазе, что открывает значительные пер
спективы к созданию систем для одновременной 
идентификации бактерий и выявления у них генов 
антибиотикорезистентности [20].

Антибиотикоустойчивые патогенные микро
организмы представляют собой одну из важных 
проблем современного здравоохранения, так как 
устойчивость к антибиотикам приводит к увеличе
нию медицинских расходов, длительному пребы
ванию в стационаре и увеличению смертности, что 
пагубно влияет на экономику. В связи с этим край
не актуальной является задача разработки новых 
эффективных методик выявления генов антибио
тикоустойчивости у бактериальных патогенов, ос
нованных на генетических технологиях, таких как 
CRISPR/Cas.

В Российской Федерации технологии направ
ленного редактирования генома в основном раз
виваются в рамках реализации Программ созда
ния и развития Центров геномных исследований 
мирового уровня Федеральной научнотехниче
ской программы развития генетических техно
логий на 2019–2030 гг. Учеными ведутся поиск 
и разработка новых улучшенных инструментов 
направленного редактирования генома и работы 
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по созданию терапевтических и диагностических 
препаратов на основе CRISPR/Cas. Так, разра
ботана технология выявления единичных копий 
нуклеиновых кислот возбудителей инфекционных 
заболеваний, основанная на CRISPR/Cas детек
ции, которая позволяет ультрачувствительно вы
являть единичные копии нуклеиновых кислот в об
разцах после предварительной амплификации. 
Технология апробирована на ДНК/РНК ВИЧ1, 
РНК SARSCoV2, ДНК вируса Джона Каннингема, 
ДНК вируса гепатита B, РНК вируса гепатита C 
[21–27].

В ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнадзора 
разработана технология, основанная на 
CRISPR/Cas детекции, для ультрачувствитель
ного выявления единичных копий генов анти
биотикоустойчивости у синегнойной палочки 
(blaVIM2, exoU) и золотистого стафилококка 
(mecA) [28–30].

Перспективы внедрения секвенирования геномов 
патогенов для решения задач эпидемиологии 
и диагностики инфекционных заболеваний

Развитие эпидемиологии и диагности
ки инфекционных заболеваний вышло на но
вый уровень благодаря появлению, внедрению 
и постоянному развитию методов высокопроиз
водительного секвенирования нового поколения 
[31,32]. Эти передовые технологии позволяют 
с высокой точностью и скоростью получать и ана
лизировать огромные массивы генетической ин
формации о вирусных, бактериальных и грибко
вых патогенах [33]. Метод NGS уже несколько 
лет играет ключевую роль в быстрой идентифи
кации возбудителей, мониторинге их генетиче
ской изменчивости и в оперативном реагирова
нии на вспышки инфекций, что особенно важно 
для поддержания биологической безопасности 
[33,34]. Для обеспечения технологической неза
висимости и устойчивости национальной систе
мы биобезопасности большое значение имеет 
также разработка и внедрение отечественных 
секвенаторов и наборов реагентов для NGS, со
вместимых в том числе, с импортным оборудо
ванием. Это позволит эффективно реагировать 
на эпидемические угрозы, используя передовые 
геномные технологии без риска ограничений 
в поставках зарубежных приборов и расходных 
материалов [35].

Таким образом, геномное секвенирование 
патогенов является важным инструментом оцен
ки и управления биологическими рисками в си
стеме геномного эпиднадзора. Развитие и вне
дрение технологий высокопроизводительного 
секвенирования открывает новые возможности 
для эпидемиологии, молекулярной диагностики 
и персонализированной медицины, способствуя 
технологическому суверенитету России в этих кри
тически важных для национальной биобезопасно
сти областях.

Идентификация новых патогенов 
и расшифровка вспышек с помощью NGS

Современные аналитические методики откры
вают новые горизонты для выявления потенци
ально опасных вирусных агентов. Так, вирусная 
метагеномика, основанная на секвенировании 
всей совокупности вирусных геномов в образ
це, позволяет обнаруживать как известные, так 
и новые вирусы без необходимости их предва
рительного культивирования [36,37]. Кроме 
того, использование так называемых «широких 
праймерных панелей», нацеленных на консер
вативные участки вирусных геномов, дает воз
можность амплифицировать и идентифицировать 
широкий спектр вирусов, в том числе ранее не
известных [38–40]. Эти подходы демонстрируют 
особую эффективность при анализе сложных со
ставов экологических образцов, таких как пробы 
из окружающей среды или клинические образ
цы. Метагеномный анализ делает возможным 
получать полную картину вирусного разнообра
зия [41], включая некультивируемые и низкоко
пийные вирусы, а широкие праймерные панели, 
в свою очередь, обеспечивают высокую чувстви
тельность и специфичность детекции даже при 
наличии значительной вариабельности вирусных 
геномов [42].

Выявление потенциальных патогенов на ранних 
этапах позволяет предотвращать их распростра
нение и своевременно разрабатывать диагности
ческие тесты, лекарства и вакцинные препараты 
[43–45]. Таким образом, эти подходы являются 
мощнейшими инструментами для обеспечения био
логической безопасности и улучшения систем ге
номного мониторинга и реагирования на новые 
вирусные угрозы [46].

Диагностика инфекционных заболеваний
Технологии NGS секвенирования открывают 

новые возможности диагностики инфекционных 
болезней [47]. Высокопроизводительное сек
венирование позволяет проводить детальную 
идентификацию возбудителей инфекций непо
средственно из клинических образцов, без не
обходимости предварительного культивирования 
микроорганизмов, что достигается путем прямо
го метагеномного или таргетного секвенирова
ния геномов патогенов [48]. Ключевое преиму
щество NGS заключается в способности быстро 
и точно выявлять широкий спектр инфекционных 
агентов, включая бактерии, вирусы, грибы и па
разиты [49]. Это особенно актуально в случаях 
полимикробных инфекций или при наличии труд
но культивируемых микроорганизмов, которые 
сложно выявлять традиционными методами [50]. 
Более того, NGS дает возможность обнаруживать 
клинически значимые генетические мутации па
тогенов, такие как мутации, связанные с анти
биотикорезистентностью или повышенной виру
лентностью [51,52].
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Таким образом, постепенное, но неуклонное 
внедрение NGS в клиническую диагностику откры
вает новые возможности для быстрой и всесто
ронней диагностики инфекционных заболеваний, 
способствуя улучшению лечения пациентов и эпи
демиологического контроля [53].

Мониторинг в рамках геномного эпиднадзора
Методы секвенирования нового поколения 

(NGS) произвели революцию в эпидемиологиче
ском мониторинге патогенов, предоставив мощный 
и эффективный инструмент для быстрого получе
ния полных геномных последовательностей возбу
дителей инфекционных болезней непосредствен
но из клинического материала [54]. Это открыло 
новые возможности для отслеживания генетиче
ских изменений и эволюции патогенов в реальном 
времени, определения их резистентности к анти
микробным препаратам, факторов вирулентности 
и принадлежности к определенным генетическим 
линиям [43].

Для эффективного применения NGS в эпидемио  
логии создаются специализированные базы дан
ных геномов патогенов, такие как глобальная плат
форма GISAID для вирусов гриппа и SARSCoV2 
или российская система VGARus [55]. Эти платфор
мы агрегируют и стандартизируют геномные дан
ные из различных лабораторий, обеспечивая их 
доступность для анализа. В целом внедрение плат
формы VGARus уже стало важным этапом в обес
печении биологической безопасности России, 
работа по расширению платформы ведется посто
янно [56,57].

Биоинформатические инструменты
Формирование и интерпретация массивов 

геномных данных требуют развития специали
зированных биоинформатических инструментов 
и вычислительных мощностей. Учеными разраба
тываются пайплайны и программы для эффектив
ной сборки геномов, их аннотации и сравнитель
ного анализа, что рационализирует, в частности 
выявление эпидемиологической связи между от
дельными случаями заболеваний, позволяет ре
конструировать пути распространения патогена 
и строить прогнозы развития эпидемического про
цесса [58,59].

Интеграция геномных данных с эпидемио
логической информацией имеет важное зна
чение для контроля и предотвращения распро
странения социально значимых и особо опасных 
инфекций, позволяя выявлять факторы риска 
и оптимизировать противоэпидемические меро
приятия [60].

В итоге постоянное внедрение и совершенство
вание технологий NGS и средств биоинформати
ческого анализа в систему эпидемиологического 
надзора является важным шагом для обеспечения 
биологической безопасности и охраны обществен
ного здоровья [61].

Исследования генома человека для изучения 
предрасположенности к инфекционным 
заболеваниям

Секвенирование и анализ генома человека, 
в частности генов HLA (человеческий лейкоци
тарный антиген, англ. Human Leukocyte Antigen), 
предоставляет важную информацию для изучения 
генетической предрасположенности к инфекцион
ным заболеваниям, а также для прогнозирования 
тяжести их течения [62,63]. Гены HLA играют ключе
вую роль в регуляции иммунного ответа, поскольку 
они кодируют белки, участвующие в презентации 
антигенов и активации иммунных клеток. Анализ 
вариантов генов HLA позволяет выявить индиви
дуальные особенности иммунного ответа на раз
личные патогены, помогая в разработке персона
лизированных подходов к профилактике и лечению 
инфекций.

Эти исследования также дают возможность 
изучать эпидемиологические аспекты заболева
ний, оценивая распространенность определенных 
аллелей HLA в различных популяциях и их связь 
с восприимчивостью к конкретным инфекцион
ным агентам. Например, некоторые аллели HLA 
ассоциированы с повышенным риском тяжелого 
течения COVID19, что позволяет ученым разраба
тывать более целенаправленные стратегии лече
ния и профилактики [64,65]. К тому же данные о 
генах HLA могут быть использованы для создания 
более эффективных вакцин, учитывающих генети
ческие особенности различных групп населения. 
Персонализированные вакцины, разработанные 
с учетом генетической информации, могут обеспе
чить более высокий уровень защиты и минимизи
ровать побочные эффекты [66,67].

Исследования генов HLA также способствуют 
пониманию механизмов восприимчивости и рези
стентности к инфекционным агентам, что имеет 
важное значение для общественного здравоохра
нения. Углубленное изучение генов HLA позволяет 
совершенствовать стратегию контроля инфекцион
ных заболеваний, разрабатывать более эффектив
ные меры по предотвращению их распространения 
и повышать готовность к возможным будущим эпи
демиям. 

В конечном счете, такие исследования помога
ют создавать более устойчивую систему здравоох
ранения, способную эффективно реагировать на 
эпидемические вызовы.

Заключение
Пандемия COVID19 явилась мощным импуль

сом для активизации исследований и разрабо
ток, направленных на внедрение инновацион
ных инструментов в области здравоохранения. 
Общемировые тренды уверенно демонстрируют 
сокращение времени перехода технологии от науч
ной разработки до широкого практического приме
нения, необходимого для защиты населения в усло
виях эпидемического распространения инфекций, 
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вызываемых не известными ранее возбудителями. 
Для своевременного прогноза и оперативного ре
агирования на биологические угрозы и обеспече
ния санитарноэпидемиологического благополучия 
в Российской Федерации успешно применяется 
триада технологий: геномный эпидемиологический 
надзор, мобильные технологии и аналитика боль
ших данных.

В 2021 г. Всемирная ассамблея здравоохране
ния призвала государствачлены ВОЗ усилить роль 
геномного эпидемиологического надзора в систе
ме мер по обеспечению готовности и реагирова
ния в чрезвычайных ситуациях, однако во многих 
странах мира существуют проблемы, связанные 
с отсутствием соответствующей инфраструктуры 
для проведения лабораторных исследований [2]. 
Россия располагает необходимым потенциалом 
для обеспечения технологического лидерства 
в этой области. Для достижения этой цели необ
ходимо совершенствование различных методов 
амплификации нуклеиновых кислот, включающее 
сокращение времени проведения анализа (изотер
мические методы амплификации), увеличение чув
ствительности диагностических систем (на основе 
CRISPR/Cas), комплексное развитие технологий ге
номного секвенирования на базе отечественного 

оборудования и реагентов, а также расширение 
областей применения аптамеров.

Основой для создания инновационных решений 
в области перечисленных выше технологий явля
ется развитие отечественной ферментной базы, 
методов синтеза и модификации олигонуклео
тидов, совершенствование методов выделения 
и амплификации нуклеиновых кислот, в том числе 
экспрессметодов, а также развитие и внедрение 
в промышленную практику микрофлюидных техно
логий. 

Чрезвычайно важным фактором является раз
витие производственных мощностей для обеспече
ния промышленного выпуска высокотехнологичной 
диагностической продукции в объемах, достаточ
ных для нужд Российской Федерации и экспорта.

Создание комплексного подхода к реализации 
системы геномного эпидемиологического надзора 
с учетом стремительного развития ряда смежных 
с эпидемиологией фундаментальных биологиче
ских наук [68], а также широкое применение ин
формационных технологий в обработке больших 
массивов данных, является стратегически важной 
для нашей страны задачей, реализация которой 
позволит анализировать ситуацию с целью быстро
го активного реагирования.
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