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Рассмотрена необходимость ручной валидации полученных данных автоматиче-

ской сборки и аннотации геномов. Ручная валидация применима при анализе не-

больших геномов, таких, как митохондриальные геномы. Необходимо совершен-

ствовать методы биоинформатики, чтобы необходимость ручной валидации отсут-

ствовала. 

Ключевые слова: методы биоинформатики; митохондриальный геном; тли. 

На сегодняшний день для реализации таких процессов, как сборка и 

аннотация геномов, разработано множество доступных программных 

пакетов, позволивших автоматизировать выполнение такого рода задач 

[1–2]. Однако, при всём многообразии информационных технологий для 

обработки данных секвенирования, а также анализа нуклеотидных по-

следовательностей, полученные результаты часто нуждаются в ручном 

пересмотре со стороны эксперта в данной конкретной области исследо-

вания. 

В данной работе необходимость ручной валидации данных рассмат-

ривается на примере митогеномов насекомых, в частности тлей (Aphi-

doidea) [3].  

Митохондриальный геном тлей представляет собой двуцепочечную 

ДНК-молекулу, размером обычно не превышающую 15–20 Kb. Структу-

ра генома обычно включает в себя 37 генов, среди которых 22 – гены 
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транспортных РНК, 2 – гены, кодирующие рибосомальные РНК, 13 – бе-

лок-кодирующие участки, а также 2 протяженных некодирующих участ-

ка, обозначенных как регион формирования D-петли и участок, богатый 

тандемными повторами [4]. Установлено, что митохондриальный геном 

тлей является высококонсервативной структурой, богатой аденин-

тиминовыми основаниями (83–86%) [5]. В большинстве митогеномов 

тлей реализуется предковый для насекомых порядок генов [6]. Наличие 

любых генных транслокаций или делеций рассматривается как важный 

эволюционный и филогенетический признак. 

База данных GenBank NCBI к моменту написания данной работы со-

держала 40 аннотированных митогеномов тлей, 5 из которых были со-

браны, аннотированы и депонированы сотрудниками СНИЛ биоинфор-

матики и молекулярной эволюции животных [7]. Одной из пяти депони-

рованных последовательностей был митохондриальный геном Aphis 

craccivora, сборка и аннотация которого была проведена по аналогии с 

уже представленным в генетическом банке геномом того же вида, депо-

нированным китайскими исследователями в 2016 году (см. рис. 1.).  

Митохондриальный геном данного вида тли представлял интерес для 

исследования в связи с присутствующей в нем транслокацией гена, ко-

дирущего транспортную РНК аминокислоты тирозина (Y), место лока-

лизации которого обычно следует за геном тРНК-цистеина (C), а в рабо-

те китайских исследователей ген данной транспортной РНК был обна-

ружен в составе некодирующего участка, обозначенного как область 

формирования D-петли (d-loop) [8]. Заинтересовавшись данной пере-

стройкой и её наличием в митохондриальном геноме представителя бе-

лорусской популяции A. craccivora, мы провели аналогичную работу по 

сборке и аннотации митогенома данного вида. 

 

 

Рис. 1. Два варианта аннотации митохондриального генома Aphis craccivora: 

результаты, полученные авторами статьи [MT095075] и китайскими исследо-

вателями [NC031387.1] 
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В результате более детального исследования, проведенного авторами 

ранее [7], было установлено, что транслокации как таковой в геноме 

данного вида нет, и обнаруженная в составе области D-петли последова-

тельность является изоформой соответствующей тРНК. Принятая за 

транспортную РНК китайскими исследователями изоформа, при вырав-

нивании с другими тРНК-тирозина, извлеченными из остальных митоге-

номов в GenBank, демонстрировала визуально фиксируемые различия в 

нуклеотидном составе между ней и другими генами тРНК-тирозина. 

Также было установлено, что область, обозначенная китайскими иссле-

дователями как ген тРНК-тирозина, на самом деле является одним из 

важных консервативных участков D-петли, который не перекрывается с 

последующим геном в остальных митогеномах [9]. 

Причиной данной ошибки было то, что автоматическая аннотация не 

прошла ручную валидацию. Китайские исследователи обозначили старт-

кодон белок-кодирующего гена COI примерно на 27 нуклеотидов рань-

ше, чем это было сделано во всех остальных геномах. При переносе 

рамки считывания гена COI в типичную для нее локализацию, искомая 

тРНК обнаружилась между генами тРНК-цистеина и COI геном, а также 

сформировала типичную для нее вторичную структуру с характерным 

антикодоном.  

Данная ситуация послужила поводом к пересмотру всех аннотаций 

митогеномов, депонированных в GenBank. В результате ручной валида-

ции 35 аннотаций, депонированных сторонними исследователями, были 

обнаружены ошибки в 7 геномах, среди которых 4 содержало запись об 

отсутствующей перестройке, и в 4 не были обозначены границы региона 

повторов. Отсутствие в аннотациях данных о наличии данной области, 

при проведении сравнительного анализа с использованием депониро-

ванных в GenBank митогеномов, впоследствии привело бы к ошибкам. 

Программы, обеспечивающие автоматическую аннотацию геномов, 

без сомнений, значительно сокращают затрачиваемое на исследование 

время и ресурсы, однако на практике оказывается недостаточным ис-

пользование исключительно программных пакетов без проверки полу-

ченных данных компетентным в данной области исследователем. Ручная 

валидация данных, полученных в ходе автоматической аннотации, не 

представляет труда в случае анализа небольших геномов, таких как ми-

тохондриальные геномы, однако коррекция результатов аннотации пол-

ногеномных данных весьма затруднительна. В связи с этим, не оставляет 

сомнений необходимость совершенствования существующих методов 

биоинформатики, чтобы необходимость ручной валидации данных от-

пала как таковая, что само по себе открывает множество возможностей и 

задач для исследователей, специализирующихся в данной области. 
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Методами глубокого обучения разработан генеративный состязательный автоэн-

кодер для рационального дизайна потенциальных ингибиторов проникновения ВИЧ-

1, способных блокировать участок белка gp120 оболочки вируса, критический для 


