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Современные аппаратные и программные решения 
для полногеномного секвенирования, перспективы 
их внедрения в практику войск радиационной, 
химической и биологической защиты 
Вооруженных Сил Российской Федерации

Одним из современных направлений совершенствования лабораторной диагностики инфекционных болез-
ней является внедрение методов секвенирования геномов опасных патогенов. Среди них наибольшее рас-
пространение в настоящее время приобрел метод секвенирования следующего поколения (Next Generation 
Sequencing, NGS).
Цель работы – определить перспективные направления и проблемы внедрения методов NGS в практику  
войск РХБ защиты Вооруженных Сил Российской Федерации  Федерации (войск РХБ защиты ВС РФ). 
Источниковая база исследования – данные, опубликованных в отечественных и англоязычных научных из-
даниях, доступных через сеть Интернет.
Метод исследования – аналитический.
Результаты. Представлены материалы, обобщающие данные о трех поколениях технологий секвенирования 
(по Сэнгеру, NGS, секвенирования на основе нанопор), рассмотрены их преимущества и недостатки при-
менительно к использованию в практике войск РХБ защиты ВС РФ. Показано, что последние тенденции в 
инструментах биоинформатики для анализа геномных данных сосредоточены на машинном обучении, об-
лачных приложениях, удобных интерфейсах и программном обеспечении с открытым исходным кодом. Ис-
пользование параллельных вычислений и оптимизация биоинформатических алгоритмов позволяют повы-
сить эффективность обработки данных NGS секвенирования при неизменности технических характеристик 
используемого оборудования. Но поскольку большинство биоинформатических программ имеют открытый 
код, их сертификация органами военного управления представляется маловероятной.
Вывод. Необходимым условием успешного внедрения NGS в практику подразделений войск РХБ защиты  
ВС РФ является решение двух основных проблем: 1) разработка отечественной аппаратной части (компьюте-
ров достаточной мощности), сертифицированных для защиты информации в установленном порядке и при 
этом имеющих полный функционал; 2) разработка соответствующих биоинформатических инструментов и 
баз данных, сертифицированных для защиты информации в установленном порядке и функционирующих в 
автономном режиме без подключения к сети интернет.

Ключевые слова: биоинформационные инструменты, геном, ДНК, патоген, Сенгер, секвенирование следую-
щего поколения; секвенаторы
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Modern Hardware and Software Solutions for Whole-Genome 
Sequencing, Prospects of Their Implementation in the Practice 
of Nuclear, Chemical and Biological Protection Troops 
of the Armed Forces of the Russian Federation

One of the promising areas for improving laboratory diagnostics is the active introduction of next-generation 
sequencing (NGS), which retains the key advantages of molecular tests and allows the detection of a wide range of 
diverse microorganisms. Despite the significant advantages of NGS in the laboratory diagnosis of infectious diseases, 
there are also a number of objective obstacles to its widespread use. 
The purpose of the work is to consider existing hardware and software solutions for whole-genome sequencing, as 
well as the prospects and problems of their implementation in the practice of the RCB protection troops of the Armed 
Forces of the Russian Federation for the identification of pathogens of various etiologies. 
The source base of the research includes an analysis of data published in domestic and English-language scientific 
publications, as well as posted on the Internet. 
The research method is analytical. 
Results. Materials are presented that summarize data on three generations of sequencing technologies, their advantages 
and disadvantages. It is shown that with the development of NGS technologies, many technical problems arise that 
need to be deeply analyzed and solved. Despite its great potential, NGS has not yet been widely adopted in clinical 
microbiology laboratories, partly due to the lack of standardized workflows. 
Conclusions. For the successful use of NGS by units of the RCB protection troops of the Armed Forces of the Russian 
Federation, it is necessary to solve the main problem, which is the development of domestic hardware, appropriate 
bioinformatics tools and databases certified in accordance with the established procedure for functioning offline 
without connecting to the Internet.
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Методы амплификации нуклеиновых 
кислот (МАНК) благодаря высокой чувстви-
тельности, специфичности и воспроизво-
димости значительно расширили перечень 
выявляемых патогенов. Однако, ввиду того, 
что для выявления конкретного микроор-
ганизма используются специфичные прай-
меры, комплементарные участкам генома ми-
кроорганизма, для идентификации требуется 
проведение одной полимеразной цепной ре-
акции (ПЦР), соответственно. При скринин-
говых исследованиях и (или) определении 
неизвестного инфекционного агента требу-
ется проведение значительного количества 
ПЦР-исследований. Использование компле-
ментарных праймеров для ПЦР означает, 
что геном детектируемого объекта ранее был  
изучен. Кроме того, МАНК могут не выявлять 
новые варианты патогенов, возникшие в ре-
зультате мутаций в геноме или приобретения 
новых генетических элементов в результате 
экспериментов по «усилению функций» [1]. 
Войска РХБ защиты Вооруженных Сил Рос-
сийской Федерации (войска РХБ защиты  
ВС РФ) оснащены диагностическими набо-
рами реагентов на основе МАНК для вы-
явления и идентификации актуальных для  
ВС РФ патогенных биологических агентов 
(ПБА) в ходе проведения биологического 
контроля и специфической индикации, од-
нако существует необходимость своевремен-
ного реагирования на вновь возникающие 
биологические угрозы, вызванные неизвест-
ными ПБА.

Цель работы – определить перспективные 
направления и проблемы внедрения методов 
NGS в практику войск РХБ защиты ВС РФ. 

Источниковая база исследования – 
данные, опубликованных в отечественных и 
англоязычных научных изданиях, доступные 
через сеть Интернет. 

Метод исследования – аналитический.
Задачами данного исследования яв- 

лялось:
- рассмотрение существующих аппа-

ратных и программных решений для полно-
геномного секвенирования;

- оценка перспектив и проблем их вне-
дрения в практику войск РХБ защиты ВС РФ 
для идентификации патогенов различной 
этиологии.

Секвенирование первого поколения
Секвенирование первого поколения – 

по Сэнгеру (Sanger sequencing), основано на 

1 Другие названия данной технологии: массовое параллельное секвенирование (massive parallel sequencing, 
MPS) или секвенирование следующего поколения (Next Generation Sequencing, NGS). Коммерчески доступ-
ны с 2005 г.

ферментативном синтезе комплементарной 
цепи ДНК по существующей одноцепо-
чечной матрице и на происходящем в разных  
местах запрограммированном прерывании 
дальнейшего роста цепи за счет включения 
в состав растущей молекулы нуклеотида, 
дезоксирибоза лишена гидроксигруппы по 
3’-атому фуранозного гетероцикла. Работа-
ющие по технологии Сэнгера капиллярные 
секвенаторы широко применяются для ре-
шения многих рутинных задач секвениро-
вания, при этом секвенирование по Сэнгеру 
до сих пор считается «золотым стандартом». 
Ключевыми характеристиками данного по-
коления секвенирования являются высокая 
точность вместе с высокой себестоимостью 
и низкой производительностью исследо-
вания [3]. Группой специалистов компании 
«Синтол» (г. Москва) и Институтом анали-
тического приборостроения РАН (г. Санкт- 
Петербург) разработан прибор «Нанофор-05» 
и расходные материалы к нему, позволяющие 
осуществлять секвенирование с использо-
ванием отечественного оборудования [4]. 
Секвенирование по Сенгеру успешно вне-
дрено в практику на лабораторной базе ФГБУ 
«48 ЦНИИ» Минобороны России и активно 
используется для идентификации патогенов. 
Ограничениями данного метода примени-
тельно к сфере биологического контроля яв-
ляется необходимость установления видовой 
принадлежности ПБА и получения данных 
по предполагаемой последовательности еще 
до начала анализа. Ключевым преимуще-
ством данной технологии являются наличие 
отечественной аппаратной базы, а также воз-
можность проведения анализа без подклю-
чения к сети Интернет в отличие от совре-
менных биоинформатических инструментов, 
функционирующих в облачных сервисах.

Секвенирование второго поколения
Секвенирование второго поколения 

(second-generation sequencing, SGS)1 – техно-
логии, позволяющие провести исследование 
генетического материала произвольного 
объекта путем прочтения массы фрагмен-
тированных молекул ДНК с последующей 
реконструкцией структуры генома или ана-
лизом его отдельных локусов. При незави-
симом секвенировании достаточно большого 
количества отдельных фрагментов ДНК, по-
лученных из исходной нуклеотидной после-
довательности, найдется другая молекула, ча-
стично перекрывающаяся с предыдущей, что 
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позволит реконструировать более длинный 
участок генома из двух и более прочтений 
методом наложения с максимальным соот-
ветствием. Данный подход в конечном итоге 
позволяет реконструировать геном (частично 
или полностью) de novo [2].

Анализ полученных таким образом 
данных позволяет выявить новые варианты 
патогенов, информация о геномах которых 
до момента проведения исследования отсут-
ствует. 

Компания Ion Torrent (США) продвигает 
на рынке одноименный полупроводниковый 
прибор, в основе которого по факту лежит 
высокочувствительный рН-метр, позволя-
ющий осуществлять одновременное незави-
симое измерение рН в большом количестве 
реакционных ячеек [5]. Прибор детектирует 
и документирует изменения рН, которые 
выделяются во время полимеризации ДНК, 
напрямую оцифровывая биологическую мо-
лекулу ДНК. К преимуществам таких секве-
наторов следует отнести идеологически 
простые и предсказуемые реакционные взаи-
модействия (стандартные реактивы, высокие 
требования только к чистоте дезоксинуклео- 
тидтрифосфатов). Основным недостатком 
является эффект недостоверного прочтения 
гомополимерных участков длиной более 3–4 
одинаковых нуклеотидов, что ведет к по-
явлению в ридах различных вариантов так 
называемых инделов (однонуклеотидных 
вставок и делеций).

Технологию флуоресцентного секвени-
рования с помощью мостиковой ПЦР (кло-
нальной амплификации) с формированием 
кластеров ДНК, или наношариков ДНК, на-
работанных посредством линейной репли-
кации по типу катящегося кольца, разви-
вает компания Illumina (США) и BGI Group 
(КНР) [6]. Данная технология основана на 
использовании так называемых обратимых 
терминаторов, по факту представляющих 
собой дезоксинуклеотидтрифосфаты, не-
сущие различные флуорофоры ковалентно 
связанные с гетероциклами нуклеотидных 
оснований с помощью метилазидных лин-
керов. На каждом шаге синтеза цепи ДНК 
происходит встраивание комплементарного 
матрице дезоксинуклеотидтрифосфата, что 
приводит к остановке синтеза, поскольку  
3’-конец растущей молекулы блокирован и не-
доступен для присоединения следующего ос-
нования. После регистрации флуоресценции 
в конце шага синтеза происходит специфиче-
ское удаление линкера вместе с флуорофором 
и 3’-конец растущей молекулы снова готов к 
следующему шагу синтеза. Российским ана-
логом, эквивалентным по характеристикам 

прибору MiSeq компании Illumina является 
секвенатор ДНК «Нанофор СПС», созданный 
коллективом авторов Института аналити-
ческого приборостроения РАН и компании 
«Синтол».

Ключевыми преимуществами таких тех-
нологий являются высокая точность и про-
изводительность, основными недостатками – 
высокая себестоимость, длительный рабочий 
цикл и сложная подготовка пробы к анализу.

Огромный массив данных, получаемый 
исследователем на выходе из полногеномного 
секвенатора, обуславливает потребность в 
соответствующих вычислительных мощно-
стях. Общепринятым высокоэффективным 
подходом к решению данной задачи является 
аренда вычислительной мощности облачных 
серверов сети интернет. Очевидно, что 
данный подход недоступен для российской 
военной науки по ряду соображений, наи-
более значимыми из которых являются ре-
жимные. Компромиссным решением может 
являться использование компьютеров до-
статочной мощности, позволяющих обраба-
тывать информацию без доступа к сети ин-
тернет и ее вычислительным ресурсам.

Секвенирование третьего поколения
Компания Oxford Nanopore Technologies 

(Великобритания) выпустила на рынок тех-
нологию секвенирования третьего поко-
ления на основе так называемых нанопор [7]. 
Нанопора представляет собой отверстие на-
нометрового размера (ионный канал) сквозь 
который может одновременно проходить 
только одна молекула ДНК и только опреде-
ленным образом. При приложении электри-
ческого поля ДНК стремится пройти сквозь 
нанопору, меняя ее ионную проводимость. 
Изменение ионной проводимости характерно 
и специфично для каждого из нуклеотидов и 
именно оно является пошагово регистриру-
емым прибором аналитическим эффектом. 
Нанопоровый секвенатор MinION пред-
ставлен на рисунке 1.

Ключевые преимущества данной тех-
нологии: возможность сверхдлинных про-
чтений ДНК; высокая производительность; 
отсутствие сложных этапов подготовки проб; 
и относительно низкая себестоимость. Не-
достатки – низкая точность; высокие тре-
бования к качеству пробы, в частности, не-
смотря на заявления производителя, анализ 
проб объектов окружающей среды не пред-
ставляется возможным по причине преиму-
щественного занятия нанопор доминирую-
щими в смеси ДНК, в то время как емкость 
чипа достаточно ограничена. Следовательно, 
в условиях ограничения количества пор и 
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отсутствия амплификации, вероятность вы-
явить незначительные количества ДНК пато-
генов на фоне полного доминирования ДНК 
банальной микрофлоры крайне мала.

Таким образом, в настоящее время до-
ступно несколько платформ секвенирования, 
каждая со своими уникальными функциями, 
которые предоставляют альтернативные ва-
рианты механизмов секвенирования, длины 
считывания, времени выполнения, про-
стоты использования и масштабируемости  
(таблица 1) [8].

При имеющихся особенностях в тех-
нологических процессах предварительной 
подготовки образцов нуклеиновых кислот 
NGS-платформ, общим для них требованием 
остается создание набора (пула, библиотеки) 
фрагментов, которые будут в дальнейшем 
служить матрицей для синтеза комплемен-
тарной цепи ДНК, в процессе которого будет 
происходить детекция последовательно при-
соединяющихся нуклеотидов [9, 10]. Общая 
для всех процедура проведения NGS-секве-
нирования представлена на рисунке 2.

Основными этапами подготовки ДНК 
для NGS-секвенирования являются: 1) фраг-
ментация целевых последовательностей до 
желаемой длины, 2) присоединение синте-
тических олигонуклеотидных адаптеров к 
концам фрагментов и 3) анализ библиотек 
для секвенирования.

Для фрагментации ДНК доступны три 
подхода: физический, ферментативный и 
химический. Фрагментация ДНК обычно 
выполняется физическими (обработка уль- 
тразвуком) или ферментативными мето-
дами (например, неспецифическая обра-
ботка специальным ферментом тагментазой) 
[11]. Сравнения результатов секвенирования  
библиотек, фрагментированных при помощи 
обработки ультразвуком по сравнению с  

Рисунок 1 – Нанопоровый секвенатор MinION. 
Управление и получение данных осуществляется 

с помощью смартфона (URL: https://www.skygen.com/
katalog/oborudovanie/oxford_nanopore_technologies/

nanoporovyy_sekvenator_minion/; 
дата обращения: 07.07.2023)

Производитель /  
наименование 
оборудования

Общая 
продолжи- 
тельность 
анализа, ч

Длина 
прочтения 

(рида), 
нуклеотидов

Технология 
секвенирования Преимущества Недостатки

Платформы секвенирования второго поколения

Illumina
(NovaSeq 6000) 
(США) 
Нанофор СПС 
(Россия)

44 500 Секвенирование 
путем синтеза

Высокая пропускная 
способность, более 
низкая стоимость 
исследования по 
сравнению с другими 
платформами

Короткая длина 
рида, сложная 
пробоподготовка, 
необходимость 
ПЦР-амплификации, 
длительное время 
работы

Thermo Fisher 
Scientific (Ion 
GeneStudio S5 
Prime) (США)

12 600 Полупроводниковое 
секвенирование

BGI/Complete 
Genomics (Китай)

40 200 Формирование 
наношариков ДНК 
и секвенирование 
путем синтеза

Платформы секвенирования третьего поколения

PacBio (HiFi Reads) 
(США)

30 20 000 Одномолекулярное 
секвенирование

Отсутствие ПЦР-
амплификации, 
требуется меньше 
исходного материала, 
низкий процент 
ошибок при подготовке 
библиотек

Высокая 
частота ошибок 
секвенирования, для 
обеспечения качества 
сверхдлинных ридов 
требуется ДНК 
высокого качества

Nanopore 
(PromethION) 
(Великобритания)

72 25 000 Нанопоровое 
секвенирование

Таблица 1 – Сравнение различных NGS платформ [8]
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приготовленных с помощью трансфозазы, 
показывают, что ультразвуковой метод яв-
ляется более надежным и воспроизводимым, 
однако требует соответствующего оборудо-
вания [12].

Для возможности одновременного ана-
лиза нескольких образцов ДНК использу-
ется подход мультиплексирования библи-
отек целью которого является присвоение 
каждой из библиотек специальных коротких 
нуклеотидных кодов (индексов). Для этого 
используются адаптеры с набором олигону-
клеотидных последовательностей, введенных 
в их структуру (8–18 нуклеотидными индек-
сами), позволяющими после этапа секвени-
рования дифференцировать массивы данных 
различных образцов. Индексы присутствуют 
непосредственно в структуре адаптеров или 
могут быть введены на этапе амплификации 
ПЦР с использованием различных индекс- 
содержащих праймеров для ПЦР для ампли-
фикации различных образцов в рамках про-
цесса пробоподготовки [10].

Исследование геномов изолированных и 
культивированных патогенов является тра-
диционным подходом, позволяющим осу-
ществить обогащение пробы нуклеиновыми 
кислотами изучаемого микроорганизма. При-
менительно к бактериям обогащенная проба 
в идеальном случае представляет собой ко-
лонию, снятую с плотной питательной среды. 
Препарат ДНК, полученный из подобной 
пробы содержит только бактериальную ДНК 
и пригоден для анализа любым из методов 
секвенирования.

Применительно к вирусам обогащенная 
проба представляет собой препарат, содер-
жащий нативные и дефектные вирионы, а 
также элементы среды накопления (куль-
туры клеток, материал животных и т.д.). 
Препарат, полученный из подобной пробы, 
содержит нуклеиновые кислоты вируса на 
фоне колоссального количества генетиче-

ского материала среды накопления и в ис-
ходном виде пригоден для анализа только 
после амплификации либо с использованием 
высокопроизводительных секвенаторов. 
Для решения данной проблемы применяют 
методы избирательного удаления нуклеи-
новых кислот среды накопления из пробы, 
например, обработка ДНКазой для удаления 
ДНК с последующим избирательным удале-
нием рибосомальных РНК с использованием 
гибридизации на зондах.

В большинстве случаев этап культивиро-
вания требует дополнительного времени и 
специализированных условий, если вообще 
возможен (методы культивирования многих 
патогенов не разработаны), поэтому NGS с 
момента своего появления применяется для 
исследований смешанных образцов в рамках 
метагеномного подхода. Метагеномный 
подход на основе технологии NGS позволяет 
идентифицировать и проанализировать гены 
и геномы микроорганизмов, присутству-
ющих в различных гетерогенных образцах 
окружающей среды или биологических мате-
риалах, без необходимости культивирования 
этих микроорганизмов [13–16]. При исследо-
вании произвольного смешанного образца из 
него выделяется препарат тотальных ДНК/
РНК который в дальнейшем используется 
для подготовки библиотеки, секвенируется 
и анализируется на предмет выявления в 
полученном массиве данных прочтений, со-
ответствующих ранее исследованным анно-
тированным геномам [17–19] или, в случае 
ранее не исследованных, сборка и аннотация  
de novo [20, 21]. Результатом анализа сме-
шанных образцов в большинстве случаев 
является отчет, содержащий данные об от-
носительных долях нуклеиновых кислот ми-
кроорганизмов (рисунок 3).

Технология NGS имеет ряд ограничений, 
препятствующих ее широкому применению 
в диагностической практике. Наиболее оче-
видным ограничением технологии NGS яв-
ляется скорость проведения анализа, так как 
весь процесс является многоэтапным и зани-
мает несколько дней, отсутствие стандарти-
зированных рабочих процессов, проблемы, 
связанные с анализом сложных геномных 
данных, а также высокая стоимость использу-
емых материалов. Кроме того, аналитические 
подходы к реконструкции и классификации 
геномов из смешанных образцов остаются 
ограниченными по своей производитель-
ности и удобству использования [22]. Необ-
ходимым условием получения хоть каких- 
либо практически применимых результатов 
является высокая квалификация персо-
нала одновременно в нескольких научных 

Рисунок 2 – Этапы проведения NGS-секвенирования
(URL: https://www.skygen.com/podderzhka/obzory/ 
3-etapa-kontrolya-kachestva-kotorye-dolzhen-znat-

lyuboy-ngs-issledovatel/; 
дата обращения: 24.01.2023)
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областях – молекулярной биологии, биоин-
форматики, анализа данных. Наконец, для 
надежной отчетности необходимы сертифи-
цированные в установленном порядке базы 
данных патогенов и биоинформатические 
инструменты анализа последовательностей, 
позволяющие минимизировать влияние че-
ловеческого фактора на результат анализа.

Для получения высококачественных ре-
зультатов секвенирования оптимизация 
пробоподготовки имеет решающее зна-
чение и требует системной интеграции раз-
личных технологий и методов. Например, 
обнаружение патогенов с низким титром 
в клинически значимых образцах затруд-
нено из-за абсолютного доминирования в 
образце генетического материала человека 
[17]. Образцы окружающей среды часто со-
держат разнообразные микробные попу-
ляции и компоненты, которые мешают обра-
ботке образцов и подготовке библиотеки для  
секвенирования.

Разработка универсального метода об-
наружения патогенов от образца до полу-
чения результата требует выбора оптималь-
ного метода выделения бактерий и вирусов, 
очистки ДНК/РНК, уменьшение количества 
балластных нуклеиновых кислот (например, 
рибосомальной РНК прокариот и эукариот) и 
концентрирование патогенов с низкими кон-
центрациями в среде культивирования.

В работе K. Parker с соавт. [23] представ-
лено стандартизированное решение для об-
наружения возбудителей инфекционных 
заболеваний. Рабочий процесс PanGIA (Pan-
Genomics for Infectious Agents) был опти-
мизирован для использования конечными 
пользователями при минимизации времени 
ручной обработки, чтобы обеспечить 24-ча-
совой цикл от образца до ответа (рисунок 4). 
Стандартизированные операционные про-
цедуры обнаружения патогенов включают в 
себя этапы выделения нуклеиновых кислот 
из исследуемых проб, удаления ДНК человека 
из клинических проб, подготовки библиотек 
и одновременного секвенирования РНК- и 
ДНК-мишеней с использованием платформы 
секвенирования второго поколения ком-
пании Illumina (США) с последующим био-
информационным анализом полученных 
данных.

В настоящее время полногеномное секве-
нирование позволяет получать большие мас-
сивы данных, которые необходимы обраба-
тывать, поэтому одним из важных элементов 
внедрения метода NGS в практику лабора-
торной диагностики является проработка 
контроля качества исследования, в том числе 
на уровне биоинформатической обработки 
данных. Инструменты биоинформатики яв-
ляются неотъемлемой частью секвениро-
вания и анализа геномных данных.

Рисунок 3 – Результаты NGS-секвенирования смешанного образца
(Представлены результаты практического исследования c использованием платформы DNBSEQ-G50, 

BGI, Китай). Данные авторов
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Для контроля качества и предварительной 
обработки первичных данных, полученных 
из секвенатора, фильтрации нецелевых после-
довательностей, сборки и контроля качества 
прочтений, а также таксономического про-
филирования последовательностей можно 
использовать широкий спектр аналитиче-
ских инструментов. До сих пор не существует 
единого мнения, какой из подходов следует 
использовать для решения конкретных задач 
анализа данных.

Первым этапом анализа является кон-
троль качества полученных из секвенатора 
данных, который осуществляется путем 
устранения технических ошибок. Основной 
целью данного этапа является предвари-
тельная обработка данных для удаления 
последовательностей адаптера, чрезмерно 
коротких и некачественных прочтений 
(ридов) или нуклеотидов, которые могут 
присутствовать в образце, с использованием 
определенных программ в зависимости от 
анализируемых данных. После выявления 
технических ошибок в первичных данных 
секвенирования, с помощью биоинформа-
тических инструментов осуществляется их 
удаление, чтобы избежать получения лож-
ноположительных и ложноотрицательных 
результатов. Наиболее часто применяемые 
с этой целью биоинформатические инстру-
менты приведены в таблице 2 [24].

Вторым этапом является фильтрация, 
т.е. удаление балластных последовательно-
стей с использованием биоинформатических 
инструментов для картирования последо-
вательностей и для дальнейшей сборки ге-
нома. После того, как геном собран, следует 
определить качество сборки. Инструменты 
для этой цели можно разделить на две ос-
новные категории: те, которые требуют эта-

лонных геномов (референсов) для контроля 
качества, и те, которые не нуждаются в них  
(таблица 2) [24].

Важным шагом для идентификации ви-
русов является выполнение таксономиче-
ского профилирования (установление видов 
патогенов, последовательности геномов 
которых были получены в ходе секвениро-
вания). Существует два основных метода 
решения этой задачи: первый заключается в 
классификации прочтений в соответствии 
с таксономиями, а второй – в установлении 
таксономических групп по набору перекры-
вающихся последовательностей фрагментов 
ДНК (так называемым контигам).

Для идентификации вирусных геномов 
программы анализа используют справочные 
базы данных на основе различных алго-
ритмов и программ (на основе k-меров, на-
пример, kraken2 [25], bracken [26], CLARK 
[27]; на основе генов-маркеров, например, 
MetaPhlAn4 [28], IGGsearch [29]; на архи-
тектуре искусственных нейронных сетей, 
например, VirusTaxo [30], Metavir2 [31]), от-
личающихся по времени проведения ана-
лиза и объему вычислительных ресурсов. 
Существуют также биоинформационными 
инструменты для идентификации ви-
русных последовательностей без использо-
вания референсов (такие как VirSorter [32] и  
VirFinder [33]).

Ключевую роль при обработке данных 
высокопроизводительного секвениро-
вания играют разработка и внедрение ал-
горитмов биоинформатики, выполняемых 
в определенной последовательности. Раз-
работка биоинформационного алгоритма 
контроля качества образцов, включающего 
в себя инструменты, базирующиеся на раз-
личных подходах, позволит значительно 

Рисунок 4 – Стандартизированное решение для обнаружения возбудителей инфекционных заболеваний
(рабочий процесс PanGIA) [23]
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упростить как оценку качества образцов, 
так и выявление нестандартных данных, 
требующих особого внимания на стадии  
интерпретации.

Последние тенденции в инструментах 
биоинформатики для анализа геномных дан- 
ных сосредоточены на машинном обучении, 
облачных приложениях, удобных интер-
фейсах и программном обеспечении с от-
крытым исходным кодом. Использование 
параллельных вычислений и оптимизация 
биоинформатических алгоритмов позволяют 
повысить эффективность обработки данных 
NGS секвенирования при неизменности тех-
нических характеристик используемого обо-
рудования.

Современные программные решения для 
полногеномного секвенирования представ-
ляют несомненный интерес для подразде-
лений войск РХБ защиты ВС РФ, выполня-
ющих задачи по биологической защите войск 
и населения Российской Федерации от био-
логических угроз, в том числе и вызванных 
ранее неизвестными патогенами.

Общепринятым высокоэффективным 
подходом к использование рассмотренных 
выше программных продуктов является их 
скачивание и постоянное обновление с по-
мощью сети Интернет. Очевидно, что данный 
подход недоступен для военной науки в связи 
с невозможностью использования несерти-
фицированного программного обеспечения 
и ряду других причин. Поскольку большин-

ство биоинформатических программ имеют 
открытый код, их сертификация органами 
военного управления представляется мало-
вероятной.

Компромиссным решением может яв-
ляться разработка отечественной промыш-
ленностью соответствующих биоинформати-
ческих инструментов, сертифицированных 
органами военного управления в установ-
ленном порядке и способных функциониро-
вать в автономном режиме без подключения 
к сети интернет. В противном случае вне-
дрение современных методов генетического 
анализа в практику войск не представляется 
возможным.

Заключение
Основные направления внедрения NGS 

в практику подразделений войск РХБ за-
щиты ВС РФ следующие: идентификация 
патогенных биологических агентов путем 
расшифровки их генома (генотипирование), 
обнаружение новых биологических угроз и 
осуществление молекулярного эпидемиоло-
гического надзора за вспышками опасных и 
особо опасных инфекционных заболеваний 
(геномный мониторинг) на территориях дис-
локации ВС РФ. 

Принципиально необходимым условием 
успешного внедрения полногеномного секве-
нирования в практику подразделений войск 
РХБ защиты ВС РФ является решение двух ос-
новных проблем, имеющих общий источник:

Функция Программа Тип данных Источник
Контроль качества 
первичных данных из 
секвенатора

FastQC Короткие риды https://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/

MinionQC Длинные риды https://github.com/roblanf/minion_qc

Редактирование 
первичных данных 
из секвенатора, 
удаление технических 
ошибок и служебных 
последовательностей 
(адаптеров)

Trimmomatic Короткие риды http://www.usadellab.org/cms/?page=trimmomatic

Fastp Короткие риды https://github.com/OpenGene/fastp

NanoPack Длинные риды https://github.com/wdecoster/nanopack

SequelTools Длинные риды https://github.com/ISUgenomics/SequelTools

Картирование 
последовательностей

BWA Короткие риды, 
длинные риды

https://bio-bwa.sourceforge.net

Minimap2 Длинные риды https://github.com/lh3/minimap2

Сборка генома MEGAHIT Короткие риды https://github.com/voutcn/megahit

metaSPADES Короткие риды https://github.com/ablab/spades

NECAT Длинные риды 
(Nanopore)

https://github.com/xiaochuanle/NECAT

Контроль 
качества сборки 
последовательностей

MetaQuast На основе 
референса

http://bioinf.spbau.ru/metaquast

DeepMAsED Без референса https://github.com/leylabmpi/DeepMAsED

Таблица 2 – Программные решения, наиболее часто применяемые для обработки данных 
полногеномного секвинирования
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- разработка отечественной аппа-
ратной части (компьютеров достаточной 
мощности), сертифицированных для за-
щиты информации в установленном по-
рядке и при этом имеющих полный  
функционал;

- разработка соответствующих биоинфор-
матических инструментов и баз данных, сер-
тифицированных для защиты информации в 
установленном порядке и функционирующих 
в автономном режиме без подключения к 
сети Интернет.
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