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СВГ представляет собой вершину для характеристики 
штаммов и эпидемиологического анализа, она, вероятно, заме-
нит традиционные методы типирования, обнаружения генов 
устойчивости и других исследований на основе последовательно-
стей (например, ПЦР 16S рДНК) в ближайшем будущем.

Геномика и секвенирование всего генома (СВГ) способны значи-
тельно расширить знания и понимание инфекционных заболеваний и 
клинической микробиологии. Рост и доступность настольных анали-
заторов СВГ облегчили возможность применения геномики в клини-
ческой микробиологии и микробиологии общественного здравоохра-
нения. Учитывая текущие ограничения ресурсов и инфраструктуры, 
СВГ наиболее применима для использования в лабораториях обще-
ственного здравоохранения, референс-лабораториях и лаборатори-
ях, связанных с больничным инфекционным контролем. Поскольку 
СВГ представляет собой вершину для характеристики штаммов и 
эпидемиологического анализа, она, вероятно, заменит традицион-
ные методы типирования, обнаружения генов устойчивости и других 
исследований на основе последовательностей (например, ПЦР 16S 
рДНК) в ближайшем будущем [3-5]. Хотя геномные технологии бы-
стро развиваются, широкое внедрение их в клинические микробио-
логические лаборатории и лаборатории общественного здравоохра-
нения ограничено потребностью в эффективных полуавтоматических 
конвейерах, стандартизированном контроле качества и интерпрета-
ции данных, экспертных знаниях в области биоинформатики и инфра-
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структуре [1]. 
Первым шагом в большинстве процессов секвенирования яв-

ляется амплификация ДНК. Это необходимо, потому что измерение 
биохимических процессов с одномолекулярным разрешением на-
столько технически сложно. В методе Сангера это обычно делается 
путем клонирования ДНК в плазмиду и выращивания клонов; однако 
это имеет свои подводные камни, поскольку ДНК является биологи-
чески активной молекулой, следовательно, существуют врожденные 
предубеждения против определенных участков ДНК, которые имеют 
физические свойства, которые не реплицируются хорошо в E. coli или 
что код токсичных соединений [2]. 

Многие проблемы и ошибки, присущие секвенированию ДНК, 
возникают из-за того, что в ходе одной реакции оцениваются тысячи 
или миллионы амплифицированных матриц. Было бы гораздо лучше 
читать ДНК так же, как это делают клетки; как отдельные молекулы. 
Первый опубликованный отчет о секвенировании одной молекулы 
был сделан лабораторией Стивена Квейка. Этот метод включает ги-
бридизацию ДНК–мишени с комплементарными праймерами [6-9], 
которые представляют собой стрептавидин-биотин, связанный с по-
верхностью кремнезема. Затем праймеры расширяются путем до-
бавления нуклеотидов, меченных Cy3 и Cy5; по мере добавления 
каждого основания инкорпорация фиксируется с помощью камеры, 
установленной на микроскопе. Ограничением этой технологии явля-
ется то, что она генерирует короткие считывания, которые на момент 
публикации составляли 5 бп; однако эта технология была взята на 
вооружение компанией (Helicos Biosciences Corporation, Кембридж, 
Массачусетс, США), которая сообщает о гораздо более длительных 
считываниях. Этот метод в высшей степени параллелен, и на 25-мил-
лиметровом квадрате можно было бы одновременно упорядочить 
12 миллионов шаблонов,так что даже при 5-битном чтении каждый 
«прогон» генерировал бы 60 миллионов баз информации [2].

Еще один метод одномолекулярного секвенирования, находя-
щийся на очень ранних стадиях развития, включает «считывание» 
ДНК, когда она проходит через нанопору. Это не будет включать в себя 
ферментативную реакцию расширения какого-либо вида, но вместо 
этого физические свойства молекулы будут считываться, когда осно-
вания проходят через крошечную пору. Теоретически этот метод не 
имел бы ограничений на длину считывания, и, следовательно, если 
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бы технические препятствия были преодолены, он мог бы революци-
онизировать методы секвенирования генома [2]. 
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SVG represents a pinnacle for strain characterization and epide-
miological analysis, and is likely to replace traditional methods of typing, 
resistance gene detection, and other sequence-based studies (e.g., 16S 
rDNA PCR) in the near future.


