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Обыкновенно не те, 
которые знают много, а 
те, которые знают, 
мало, всегда увереннее 
заявляют, что та или 
другая задача никогда не 
будет решена наукой.  
- Ч. Дарвин  
 

Наши новости 
Продолжая многолетнюю традицию работы с одаренными учащимися, сотрудники кафедры 
химии предложили школьникам г. Гомеля и Гомельской области провести школьные кани-
кулы активно. Для этого через обучающие курсы «ГГУ-профи» в рамках практико-
ориентированного обучения были организованы занятия для юных химиков по различным 
разделам: общей, неорганической, аналитической, физической химии и биохимии. При этом 
каждый смог выбрать раздел по интересу. Основное направление таких занятий – повыше-
ние не только теоретической подготовки школьников, но и формирование практических 
умений и навыков при работе в химической лаборатории. 
Несомненно, возможность личного присутствия на занятиях в университетских лаборатори-
ях оставляет глубокий позитивный след в сознании учащихся, позволяет познакомиться с 
направлениями научно-исследовательской работы, которой занимаются студенты факульте-
та, познакомиться с преподавательским составом кафедры и факультета, что важно при 
дальнейшем выборе учебного заведения для получении высшего образования. Проведение 
занятий дополняется профориентационной работой, включающей презентацию факультета, 
посещение естествоведческих музеев факультета. Преподавателям же такая форма позволя-
ет поддерживать связь между школой и вузом, заранее видеть сложности в освоении учеб-
ной дисциплины «Химия» и вырабатывать стратегии при работе со студентами-
первокурсниками. 
 
 



 

 

Международный консорциум Te-

lomere-to-Telomere, куда вошли 

ученые СПбГУ, опубликовал 

первую версию нового референс-

ного генома человека. В ней впер-

вые, при участии представите-

лей Университета, удалось рас-

шифровать центромеры — 

участки ДНК с большим количе-

ством повторов, составляющие 

около 2 % всего генома. 

С помощью эталона ученые смо-

гут найти больше связей между 

мутациями и болезнями, 

а значит — повысить эффектив-

ность различных видов лечения. 

Первая сборка генома была полу-

чена около 20 лет назад. 

На проект «Геном человека» (The 

Human Genome Pro-

ject, HGP) было потрачено не-

сколько миллиардов долларов 

и более десяти лет упорной рабо-

ты многих специалистов 

по всему миру. При этом получен-

ная сборка на самом деле была 

далеко не полной. 

Почти 10 % человеческого гено-

ма не было собрано из-за проблем 

на различных стадиях исследова-

ния: от биологических экспери-

ментов до решения алгоритмиче-

ских задач по сборке. В течение 

следующих 20 лет референс-

ный геном многократно улучшал-

ся, но тем не менее даже его по-

следняя версия GRCh38 все еще 

содержала неизвестные после-

довательности длиной около 

161 миллиона пар оснований — 

это почти 5 % генома. 

«Одной из главных проблем для 

сборки являются длинные 

участки повторяющихся после-

довательностей. 

С использованием технологий 

секвенирования, способных про-

изводить только короткие 

фрагменты, было невозможно 

определить, где именно в геноме 

и в каком количестве такие по-

вторяющиеся участки содер-

жатся. Но в 2010-х годах ак-

тивное распространение полу-

чили новые технологии секвени-

рования, разрабатываемые ком-

паниями Pacific BioSciences 

и Oxford Nanopore. Последова-

тельности, получаемые 

с помощью этих технологий, 

намного длиннее, чем 

у предыдущих поколений секве-

наторов, и составляют десят-

ки и сотни тысяч основа-

ний», — рассказала один 

из авторов проекта, научный 

сотрудник лаборатории 

«Центр алгоритмической био-

технологии» СПбГУ Алла Михе-

енко. 

Поэтому только сейчас, почти 

через 20 лет после создания пер-

вой сборки генома человека, 

наука наконец-то готова за-

крыть все пробелы 

в референсном геноме. Для это-

го исследователи из разных 

стран объединились 

в международный консорциум 

Telomere-to-Telomere (T2T), воз-

главляемый Адамом Филлиппи 

(Adam Phillippy) 

из Национальных институтов 

здоровья США (The National 

Institutes of Health, NIH) и Карен 

Мига из Университета Кали-

форнии в Санта-Круз 

(University of California, Santa 

Cruz, UCSC). Чтобы понять 

смысл названия консорциума, 

необходимо знать, что теломе-

ры — это участки генома, ко-

торые находятся на концах 

каждой хромосомы. Соответ-

ственно, целью T2T является 

сборка каждой хромосомы 

«от теломеры до теломеры», 

то есть от начала до конца. 

Первая версия нового референс-

ного генома, созданного Т2Т, 

была опубликована осенью 

2020 года. Сейчас консорциум 

занимается подготовкой боль-

шой научной публикации, 

в которой будут подробно опи-

саны методы сборки генома 

и проверки его на наличие оши-

бок. Теперь исследователей 

по всему миру ждет огромная 

работа по анализу нового рефе-

ренсного генома. 

«Наша группа под руковод-

ством профессора Павла Певз-

нера занималась в первую оче-

редь работой с одними 

из самых сложных участков 

человеческого генома, сборка 

которых до недавнего времени 

была принципиально невозмож-

на, — центромерами. Это 

участки длиной несколько мил-

СТР. 2  ВЫП УСК №59 (59)  

Ученые СПбГУ приняли участие в создании нового референсного генома человека 



 

 

лионов букв, в которых одна 

и та же последовательность 

может повторяться несколь-

ко тысяч раз. Центромеры 

участвуют в важнейших кле-

точных процессах — напри-

мер, в делении клетки», — от-

метила другой автор проек-

та, сотрудница лаборатории 

«Центр алгоритмической 

биотехнологии» СПбГУ Тать-

яна Дворкина. 

Первая программа, способная 

получать автоматическую 

сборку центромер, была со-

здана в лаборатории Павла 

Певзнера в Университете Ка-

лифорнии в Сан-Диего его ас-

пирантом Андреем Бзикадзе. 

Затем группа под руковод-

ством Сергея Нурка из NIH 

создала программу HiCanu, 

способную собирать любые 

геномы из длинных высоко-

точных фрагментов, произво-

димых секвенатором компа-

нии Pacific BioSciences. 

В проекте по расшифровке 

генома были использованы обе 

эти программы, что позволи-

ло получить последовательно-

сти центромер для всех хро-

мосом. Примечательно, что 

оба ученых, Андрей Бзикадзе 

и Сергей Нурк, защитили дис-

сертации (магистерскую 

и кандидатскую соответ-

ственно) в СПбГУ. 

Программа TandemTools, раз-

работанная сотрудниками 

Центра алгоритмической 

биотехнологии СПбГУ Аллой 

Михеенко и Алексеем Гуревичем, 

позволила найти важные ошиб-

ки в первых вариантах сборки 

центромер, исправить алго-

ритм сборки и получить 

в итоге правильные последова-

тельности, которые и были 

включены в опубликованную 

сборку генома. Другая програм-

ма, разработанная сотрудницей 

лаборатории Татьяной Дворки-

ной, StringDecomposer, исполь-

зовалась для изучения структу-

ры центромер, и результат 

ее работы сможет пролить 

свет на многие важные вопро-

сы, связанные с эволюцией чело-

веческого генома. 

«Важно понимать, что соби-

рать качественный геном каж-

дого человека — задача, с одной 

стороны, невероятно сложная 

и дорогостоящая, а с другой — 

совершенно не нужная. Два раз-

ных человека генетически сов-

падают более чем на 99,9 %. 

Мы можем секвенировать ДНК 

человека, сравнивать получен-

ные фрагменты с известным 

эталоном (или референсом) 

и находить различия», — объяс-

няет Татьяна Дворкина. 

Отличия от референсного гено-

ма могут быть как «вредными» 

(например, мутации, которые 

служат причиной генетических 

заболеваний), так и, напротив, 

«полезными». К примеру, суще-

ствуют мутации, снижающие 

риск развития онкологических 

или сердечно-сосудистых забо-

леваний. Поиск «вредных» му-

таций очень важен как для по-

нимания механизмов развития 

различных заболеваний, так 

и для прогнозирования рисков 

и разработки методов лечения. 

Сейчас любой человек может 

секвенировать свой геном 

и получить информацию о том, 

носителем каких генетических 

заболеваний он является, 

есть ли риск передачи этих за-

болеваний детям, повышен ли 

у него риск развития болезни 

Альцгеймера или рака. Все эти 

данные ученые получили, срав-

нивая геномы тысяч людей 

с референсом. 

«Новые статьи, в которых ис-

следователи сообщают 

о найденных связях между опре-

деленными участками в геноме 

и заболеваниями, публикуются 

буквально ежедневно. Именно 

поэтому, так важно, чтобы 

эталонная геномная последова-

тельность была полная 

и безошибочная. В противном 

случае механизмы развития не-

которых заболеваний останут-

ся неясными и разработка лече-

ния для них будет затрудне-

на», — рассказала Алла Михеен-

ко. 
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1. Определение их аминокислотной или нуклеотидной последователь-
ности . 
2. Американский биолог-генетик, один из основоположни-
ков генетики, лауреат Нобелевской премии по физиологии и меди-
цине 1933 года «За открытия, связанные с ро-
лью хромосом в наследственности» . 
3.  Английский натуралист и путешественник, одним из первых при-
шедший к выводу и обосновавший идею о том, что все виды живых 
организмов эволюционируют со временем и происходят от общих 
предков.  
4. Участок ДНК, задающий последовательность полипептида либо 
функциональной РНК. 
5. Совокупность признаков (число, размеры, форма и т. д.) полного 
набора хромосом, присущая клеткам данного биологического вида, 
данного организма или линии (клона) клеток.   
 


