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Введение. Новая коронавирусная инфекция COVID-19 (от англ. COrona VIrus Disease 2019) – 

новая зооантропонозная респираторная инфекция, вызываемая вирусом SARS-CoV-2 [7]. Инфек-
ция молниеносно распространилась по всему миру, вызвав пандемию. Отмечен разнообразный 
уровень заболеваемости и смертности в разных странах. Кроме того, прослеживается неодинако-
вая восприимчивость к данной инфекции среди зараженных лиц (бессимптомная, легкая, тяжелая 
формы, смертельный исход). Таким образом, существует вероятность наличия генетической де-
терминанты восприимчивости к заражению COVID-19. Не исключено, что в ДНК есть мутации, 
сдерживающие или, наоборот, облегчающие проникновение вируса в организм [8,9].  

Цель работы – обзор результатов научных исследований, посвященных выявлению значимых 
генетических маркеров восприимчивости к коронавирусной инфекции. 

Материалы и методы. Проведен анализ международной литературы в базах данных PubMed, 
Medline, Google. Целью запросов были генетические полиморфизмы и их связь с восприимчиво-
стью к SARS-CoV-2. 

Генетические факторы риска COVID-19 находятся в стадии изучения. Идентифицирован ряд 
мутаций и полиморфизмов, влияющих на структуру и стабильность белков – факторов восприим-
чивости к инфекции SARS-COV-2 [6]. 

Полногеномный поиск ассоциаций (англ. genome-wide association studies, GWA study, GWAS) – 
направление биологических (как правило, биомедицинских) исследований, связанных с исследо-
ванием ассоциаций между геномными вариантами и фенотипическими признаками. Часто под 
полногеномным поиском ассоциаций подразумевают только поиск связей между однонуклеотид-
ными полиморфизмами (англ. single-nucleotide polymorphism, SNP) и заболеваниями человека, од-
нако термин употребим и к другим организмам. Основная цель полногеномного поиска ассоциа-
ций заключается в идентификации генетических факторов риска, чтобы дать обоснованный про-
гноз о предрасположенности к заболеванию, а также в выявлении биологических основ восприим-
чивости к болезни для разработки новых стратегий профилактики и лечения. 

В исследованиях такого типа обычно сравнивают геномы группы больных людей, имеющих 
разные фенотипы, с геномами контрольной группы, включающей в себя аналогичных по возрасту, 
полу и другим признакам здоровых людей. С помощью GWAS можно сравнивать не только гено-
мы пациентов, но и здоровых людей, имеющих разные проявления одного и того же фенотипиче-
ского признака [3].  

Полногеномный поиск ассоциаций использует полную последовательность ДНК. Следует от-
метить, что этот подход к исследованиям не выявляет мутации, ставшие причиной заболевания, а 
только более или менее значительную корреляцию с заболеванием или другим признаком [5]. Ма-
териалом для таких исследований являются образцы геномной ДНК обследуемого, в которой с 
помощью микрочипов ищут SNP. 

В исследованиях по изучению генетической предрасположенности к заболеваемости COVID-19 
анализировали открытые базы данных геномов, выявляя инфицированных лиц, а также собирали 
образцы у больных пациентов.  
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Согласно многочисленным исследованиям, определены наиболее часто встречаемые полимор-
физмы генов, коррелирующие с риском заражения и тяжестью заболевания COVID-19 (таблица 1) 
[1,2,10,11,12]. 

 
Таблица – Полиморфные локусы генов и функции белка 
 

№ Название гена Функция белка rs 

1 

ACE2 
ангиотензин-
превращающий 
фермент 2 

мембранный белок, экзопептидаза, катализирующая пре-
вращение ангиотензина I в ангиотензин и ангиотензина II в 
ангиотензин I; 

2285666 
6632677 

2 
CCR5 
C-C-рецептор  
хемокина 5 

белок адгезии, рецептор, сопряжённый с G-белком; синте-
зируется преимущественно Т-клетками, макрофагами, денд-
ритными клетками и клетками микроглии;  

333 

3 

TMPRSS2 
трансмембран-ная 
сериновая протеаза 
типа 2 

трансмембранный белок, содержит рецепторный, цистеин-
богатый и протеазный домены; активирует некоторые коро-
навирусы; 

383510 

4 

IFITM3 
интерферон-
индуцирован-ный 
трансмембран-ный 
белок 3 

антивирусный белок, ингибирующий вход вируса в цито-
плазму клетки хозяина за счёт предотвращения слияния ви-
руса с эндосомами, истощёнными по холестерину; 

12252 

5 

BSG 
басигин, индуктор 
металлопротеиназы 
внеклеточного мат-
рикса 

мембранный белок, суперсемейства иммуноглобулинов, 
участвующий в межклеточном распознавании; регулирует 
сперматогенез, экспрессию транспортера монокарбоксилата 
и лимфоцитарный ответ; 

8259 

 
Выводы. В этом обзоре представлены потенциальные генетические маркеры, ассоциированные 

с восприимчивостью к COVID-19. Применение ДНК-технологий с высокой прогностической зна-
чимостью способствует глубокому пониманию ключевых звеньев патогенеза заболевания и разра-
ботке профилактических и лечебных мероприятий.  
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ДНК-штрихкодирование (баркодирование ДНК) – метод молекулярной идентификации, позво-

ляющий по коротким генетическим маркерам в ДНК определять принадлежность организма к 
определённому таксону в уже существующей классификации, что крайне необходимо при эколо-
го-генетических исследованиях [1, с. 985].  

В основе молекулярных подходов лежит закономерность, согласно которой степень родства 
между живыми организмами обычно коррелирует с уровнем сходства в гомологичных последова-
тельностях нуклеиновых кислот и белков. Данные методы не могут полностью вытеснить класси-
ческие подходы, тем не менее эффективно их дополняют [2, с. 13]. 

К категории «редкие виды» принадлежат  виды растений, не находящиеся под прямой угрозой 
вымирания, но имеющие низкую численность и распространенные на ограниченной территории. 
Поскольку данные виды растений являются составной частью биоразнообразия Республики Бела-
русь как уникальные продукты эволюционного процесса и ценный генофонд необходимо прово-
дить мероприятия, направленные на их изучения и сохранения [2, с. 14]. Метод ДНК-
штрихкодирования для такой категории растений особенно актуален, поскольку позволяет произ-
водить скрининг видового разнообразия флоры, не снижая численности отдельных экземпляров 
редких видов, идентифицируя вид по небольшому фрагменту ткани, на самой ранней стадии раз-
вития растения, по семенам или гербарному материалу. 

Цель работы: применить метод ДНК-штрихкодирования для изучения редких видов растений, в 
частности, зверобой горный (Hypericum montanum), дрок германский (Genista germanica), горич-
ник олений (Peucedanum cervaria), берула прямая (Berula erecta), произрастающих на территории 
Республики Беларусь. 

Исследование проводилось в лаборатории экологической генетики и биотехнологии Государ-
ственного научного учреждения «Института генетики и цитологии Национальной Академии наук 
Беларуси», в частности, выделение ДНК (коммерческий набор Genomic DNA Purification Kit 
Thermo Fisher Scientific (USA)); проведение ПЦР (состав смеси: буфер 10х, 25М MgCl2А, 2mM 
dNTPs, 3% DMSO, 5U/μl Hi-Fi ДНК-полимераза (смесь Taq и Pfu ДНК-полимеразы)); праймеры 
(олигонуклеоиды); визуализация результатов (1,5% агарозный гель); очистка ПЦР-продукта и се-
квенирование. В работе использовали 2 пары праймеров  ̶  ITS2 и rbcL [3, с. 6].  

 




