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носители вируса — как правило обезьяны и люди. Инкубационный период - от 3 до 12 

дней после укуса зараженного комара. И примерно в 70% случаев инфекция протекает 

бессимптомно. Первый признак – повышение температуры до +38,5°С, легкая головная 

боль, прогрессирующая сыпь, конъюнктивит. Спустя 2-7 дней температура нормализуется 

и симптомы постепенно исчезают.  Лихорадка Зика опасна для беременных женщин, так 

как у новорожденных развиваются неврологические и аутоиммунные осложнения( в 

частности, микроцефалия). 

Выводы 
В настоящее время вирус Зика зарегистрирован более чем в 30 странах мира. 

Лечение симптоматическое. Вакцина отсутствует. Профилактика направлена на 

уничтожение переносчиков. 
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Введение 
В настоящее время уже расшифровано более 3,3 миллионов генов 

микроорганизмов нормальной микрофлоры человека, что свидетельствует о том, что 

кишечный микробиом примерно в 150 раз превышает геном человека. Актуальность 

представляют исследования, направленные на оценку взаимосвязи между составом 

микрофлоры человека в норме и патологии.  

Цель исследования 
Провести анализ существующих подходов к изучению микробиома человека и 

разработать алгоритм его расшифровки с использованием высокоскоростного 

секвенирования метагеномных библиотек ДНК. 

Материалы и методы 
Проведен анализ алгоритма изучения микробиома человека. В качестве источников 

для составления каталога геномов использовались база проекта Human Microbiome Project 

(http://www.hmpdacc.org) и NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov). Проведен анализ 

программного обеспечения для оценки метагеномных баз, а также для идентификации 

состава полимикробных ассоциаций: MUMMER 3.0, bowtie, rdp, TopHat, GLIMMER 3.0, 

GeneMarkS+, MetaGeneMark. 

Результаты 
Короткие сиквенсы ДНК, или риды, отфильтровывают от мелких (до 35 п.о.) и 

эукариотических сиквенсов. Риды выравниваются с помощью высокопроизводительного 

алгоритма выравнивания – bowtie - по отношению к референс наборам генов и геномов в 

базах «Human Microbiome Project» и «NCBI». Геномы, которые не похожи ни на один 

другой геном более чем на 80%, включаются в каталог. Оставшиеся геномы кластрируют 

по порогу сходства 80% на 80% длины. Из каждого кластера схожих геномов выбирают 

по одной репрезентативной последовательности, которые добавляют в каталог. По 

результатам выравнивания, для каждой последовательности подсчитываются два типа 

данных: глубина покрытия референс- последовательности, или суммарную длину ридов 

легших на данную референс- последовательность, и ширину покрытия – процент длины 

референс-генома, покрытого хотя бы единожды. По первому типу данных подсчитывается 

уровень представленности каждого микроорганизма или функциональной группы генов, а 

по второму – задается порог идентификации микроорганизма, то есть если 

ридами покрыт, по крайней мере, 1% длины референс последовательности, она 

учитывается. Видовая принадлежность последовательностей из составленного каталога 

http://clck.yandex.ru/redir/dv/*data=url%3Dhttp%253A%252F%252Fwww.ncbi.nlm.nih.gov%26ts%3D1459175887%26uid%3D24874491430127791&sign=381072bbd0307ced376a69fb9a911f44&keyno=1
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определяется программой RDP по сходству с базой 16S рРНК генов референс-геномов 

микроорганизмов. 

Выводы 
Составленный алгоритм in silico анализа результатов высокоскоростного 

секвенирования метагеномных библиотек ДНК, позволит охарактеризовать микробиом  
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Введение 
Менингококковая инфекция, возбудителем которой является Neisseria meningitidis, 

является острым инфекционным заболеванием с аэрозольным механизмом передачи. 

Заболеваемость менингококковой инфекцией в РБ за последние 5 лет составляет 1,9-2,8 на 

100 000 населения, что выше, чем в среднем в странах Европы, а смертность достигает 10 

случаев в год. Данная статистика вызывает интерес к изучению проблемы. 

Цель исследования 
Проанализировать заболеваемость менингококковой инфекцией в РБ за 2013-2014 

гг.  

Материалы и методы 
Была использована научная и справочная литература, интернет-источники. 

Результаты 
Установлено, что в РБ менингококковая инфекция продолжает оставаться 

актуальной проблемой, что связано с наличием летальных исходов. Из 65 случаев 

заболевания менингококковой инфекцией, зарегистрированных в РБ в 2014 году, 8 

закончились летально, из которых 75%  зарегистрировано у детей. 

Выводы 
Изучение заболеваемости менингококковой инфекцией представляет большой  

интерес с целью дальнейшей  разработки и совершенствования методов диагностики, 

профилактики и  лечения. 
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Введение 
В настоящее время значительный интерес представляют исследования узловых 

звеньев иммунного ответа и полифункциональных ферментов-регуляторов, 

задействованных во множестве механизмов клеточной физиологии и экспрессии генома. 

К подобным ферментам относятся нуклеозидазы - аденозиндезаминаза и 

цитидиндезаминаза, являющиеся  факторами биодеградации нуклеозидов. 

Цель исследования 


