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Вирусы

SARS-CoV — Betacoronavirus B, возбудитель тяжёлого острого 
респираторного синдрома, первый случай заболевания 
которым был зарегистрирован в 2002 году;
MERS-CoV — Betacoronavirus C, 
возбудитель ближневосточного респираторного 
синдрома, вспышка которого произошла в 2015 году;
SARS-CoV-2 — Betacoronavirus B, выявленный во второй 
половине 2019 года, вызвавший пандемию пневмонии нового 
типа COVID-19, и к весне 2020 года ставший всемирной 
проблемой, в результате чего были закрыты многие границы и 
введены экстренные меры безопасности



Актуальность

• Значимость исследуемых механизмов (РНК-

интерференции и метилирования)

• Эпидемиологическая ситуация в связи с SARS-CoV-2

• Изучение группы вирусов дает более общую картину



Механизмы регуляции генов

• РНК-интерференция

• Метилирование



Механизм РНК-интерференции



Механизм метилирования



Цели и задачи

• Извлечь последовательность геномов вирусов из баз данных NCBI

• Осуществить поиск последовательностей микро-РНК в геноме 
SARS-CoV-2

• Изучить взаимное расположение участков с высокой плотностью
CG-пар и генов в геномах всех изучаемых вирусов

• Проанализировать и сопоставить полученные гистограммы 
различных вирусов



Ресурсы и программы используемые в 
ходе работы



Сайты зрелой микро-РНК в геноме 
коронавируса

Микро-РНК Сходство, % Начало Конец Цепочка

ptc-miR6463 90.476 13257 13276 +

mml-miR-3140 90.476 9489 9469 -

pab-miR11446 90.909 19984 19963 -

hpo-miR-5932-5p 90.476 7392 7412 +

prd-miR-5594-5p 90.476 15810 15790 -

hsa-miR-8066 95.238 28693 28712 +

pab-miR11409d 95 25351 25370 +



Организмы, микро-РНК которых может 
взаимодействовать с геномом COVID-19
1. Populus trichocarpsa (Тополь волосистоплодный)

2. Macaca mulatta (Макак-резус)

3. Picea apies (Ель обыкновенная)

4. Heligmosomoides polygyrus (кишечный червь)

5. Panagrellus redivivus (нематода)

6. Homo sapiens (Человек разумный)



MERS-CoV



Covid-CoV



Covid-Cov-2



Выводы

• С помощью языков программирования Python, R был
реализован ряд программ для работы с геномными данными

• Были выявлены сайты зрелой в геноме коронавируса

• Высокая плотность CG-пар приходится на начала генов

• Наибольшее количество CG-пар приходится на MERS-CoV, а 
наименьшее на SARS-CoV-2. Гистограммы SARS-CoV и SARS-CoV-2
имеют большое сходство


