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Во всем мире ученые и врачи бьют тревогу и широким фронтов
разворачивают исследования в области медицинской и ветеринарной
инфектологии. Несмотря на последние достижения в области биологии,
генетики, микробиологии и иммунологии, во всем мире регистрируется
повышение уровня заболеваемости инфекционными и паразитарными
заболеваниями. Достижения геномики и протеомики позволяют выявить
новых, ранее неизвестных науке возбудителей. Уточняются возбудители
оппортунистических заболеваний, причиной которых становятся условно-
патогенные и сапрофитные микроорганизмы. Все громче заявляют о себе
возбудители редких энзоотий, например, вирус лихорадки Денге или вирус
Эболы.

Особое значение при этом придается новым методам выявления и
идентификации возбудителей. Все большее значение приобретают
молекулярно-генетические методы диагностики. В свое время достижения в
области геномики вызвали революцию в диагностических исследованиях и
идентификации даже самых сложных биологических систем. Интенсивное
изучение геномов и анализ геномных данных привели к появлению
огромного количества информации, которая нуждалась в обработке.
Обработка данной информации стала возможной с развитием
биоинформатики.

Биоинформатика обслуживает интересы биологов, используя методы и
программные средства, сочетает информатику, статистику, математику и
инженерные науки для обработки биологических данных. Объемы данных
еще до появления последнего поколения секвенаторов начали обгонять закон
Мура: нуклеотидные последовательности геномов накапливались быстрее,
чем росла мощность компьютеров. За последние годы биология начала
превращаться в науку, «богатую данными». Поэтому имеется настоятельная
необходимость быстро анализировать полученную информацию. Кроме того,
полученные данные надо где-то хранить, обеспечивать к ним удобный
доступ и т.д. Для этого создают базы данных. Подобные базы данных
разработаны и предназначены для общего пользования в США, Европе.

В открытом доступе имеются программы, реализующие только какой-
нибудь один из перечисленных этапов, но не весь процесс, это во-первых.



Во-вторых, web-сервис BLAST, осуществляющий поиск гомологов,
использует базу данных по живым организмам со всего мира, что сейчас
является излишним для конкретных организаций. В-третьих, BLAST
пользуется большой популярностью у биологов всего мира, что приводит к
задержкам на сервере и долгой обработке данных (вплоть до суток).

Целью нашей работы является разработка базы данных возбудителей
инфекционных заболеваний сельскохозяйственных и диких животных
(вирусные, бактериальные, грибковые), циркулирующей на территории
Казахстана, для накопления, анализа и идентификации генома патогенной
микрофлоры. Конечной целью исследований является программа
выполняющая три этапа: поиск гомологов; множественное выравнивание
найденных гомологов; построение дерева филогении по множественному
выравниванию.

Задачами исследований являются:
1 анализ распространения и молекулярно-генетическая идентификация

возбудителей инфекционных заболеваний сельскохозяйственных животных
(вирусные, бактериальные, грибковые) на территории Казахстан;

2 поиск гомологов и множественное выравнивание найденных
гомологов;

3 построение дерева филогении по множественному выравниванию;
4 написание приложения с графическим пользовательским

интерфейсом;
5 апробация разработанной отечественной электронной базы данных

для хранения информации и сравнения генома микроорганизмов на
коллекционных образцах ДНК;

6 подготовка документов и регистрация ПО.
Выполнение поставленных задач позволит изучить распространение

возбудителей инфекционных заболеваний сельскохозяйственных и диких
животных на территории Казахстана. В результате исследований будут
систематизированы данные по наличию и частоте встречаемости
микроорганизмов, выявлены наиболее часто встречающиеся и редкие
возбудители на территории Республики Казахстан. Будет создана база
данных генома возбудителей, что позволит использовать их при разработке
отечественных диагностических и профилактических препаратов.
Полученные данные по генотипированию микроорганизмов будут сравнены
с мировыми базами данных (BLAST и др.) и внесены в отечественную,
разработанную авторами, базу данных генома микроорганизмов,
циркулирующих на территории Казахстана.

Способ достижения цели: написание программы и разработка
интерфейса; создание базы данных из образцов, собранных сотрудниками
НИИ РК, и последовательностей из европейской базы ENA
(http://www.ebi.ac.uk/ena); выделение возбудителей инфекционных
заболеваний от животных, их молекулярно-генетическая идентификация,
статистический анализ и обобщение результатов с использованием
разработанной базы данных. В ходе выполнения предыдущих проектов
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авторы накопили богатый экспериментальный материал, который может
быть систематизирован и станет доступен широкому кругу специалистов.

В работе будут использованы методы прикладной математики,
статистики и информатики: информационные технологии, алгоритмы
выравнивания Нидлмана–Вунша и Смита–Ватермана, язык
программирования C++, интегрированная среда разработки Qt5, ОС
Linux/Ubuntu_13_04 и Windows 7; молекулярно-генетические методы
исследования.

Сама база данных будет состоять из образцов, собранных сотрудниками
НИИ, и последовательностей из европейской базы ENA
(http://www.ebi.ac.uk/ena). Формат их записи – FASTA.

Использование молекулярно-генетических методов позволит
идентифицировать возбудителей, сравнить генотип возбудителей,
циркулирующих на территории Казахстана и других стран, выявить отличия
генотипа, пополнит мировые базы данных, где будет проводиться сравнение,
обогатит отечественную микологию и повысит её авторитет с мировом
научном сообществе.

Описательно-статистические методы будут использованы при анализе
статистических и экспериментальных данных (расчет среднего значения и
отклонения, корреляция, достоверность и т.д.; построение графиков и
диаграмм), при заполнении базы данных.

Применимость результатов: после регистрации база данных будет
доступна всем научным сотрудникам, занимающихся геномикой и
биоинформатикой микроорганизмов, коллекциям микроорганизмов РК,
зарубежным ученым.

Социальный и экономический эффект от внедрения отечественной базы
данных в состоит в повышении имиджа отечественной науки, в возможности
накопления, анализа и идентификации патогенной микрофлоры, что
напрямую приведет к повышению уровня ветеринарной безопасности в
области инфекционных заболеваний. Данные генома микроорганизмов могут
быть использованы в разработке ПЦР-тестов для диагностики вирусных,
бактериальных и грибковых инфекций.
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