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АҢДАТПА 

«COVID-19-дағы гендік профильдердің биоинформатикалық талдауы: 

молекулалық механизмдерді және әлеуетті терапиялық мақсаттарды ашу» 

дипломдық жұмысы 39 беттерде ұсынылған және биоинформатика әдістерін 

қолдана отырып, COVID-19 молекулалық аспектілерін зерттеуге арналған. 

Жұмыста аурудың дамуының молекулалық механизмдері мен ықтимал 

терапиялық мақсаттарды анықтау үшін COVID-19 генінің экспрессия 

профильдері талданды. Дипломдық жұмыс мәтінінде 2 кесте және 17 сурет 

көрсетілген. Зерттелген ғылыми әдебиеттер саны – 20.   

Зерттеу жұмысының мақсаты: COVID-19 патогенезінің молекулярлық 

механизмдерін ашу және тиімді препараттарды жасау үшін әлеуетті терапиялық 

мақсаттарды анықтау. 

Дипломдық жұмыстың міндеттері: биоинформатика бағдарламаларын 

пайдалана отырып, адам гендерінің микроРНҚ-мен реттелуін анықтау және 

тізімдеу, негізгі микроРНҚ-лардың мақсатты гендерін анықтау және олардың 

электрондық дерекқорлардан (TargetScan) байланысуын сипаттауды қамтиды. 

TargetScan компьютерлік бағдарламаларының көмегімен микроРНҚ-ның адам 

ағзасындағы нысана гендермен байланысы іздестіріліп, болжамдық 

биомаркерлер табылды. 

Түйінді сөздер: микроРНҚ, мақсатты гендер, COVID-19, биоинформатика, 

мақсатты гендер. 

  



АННОТАЦИЯ 

«Биоинформатический анализ профилей генов при COVID-19: раскрытие 

молекулярных механизмов и потенциальных терапевтических мишеней» 

дипломная работа представлен на страницах 39 и предназначен для изучения 

молекулярных аспектов COVID-19 с использованием методов биоинформатики. 

В работе были проанализированы профили экспрессии генов COVID-19 для 

определения молекулярных механизмов развития заболевания и потенциальных 

терапевтических мишеней. В тексте дипломной работы представлены 2 таблиц и 

17 рисунков. Количество изученной научной литературы-20. 

Цель исследовательской работы: раскрыть молекулярные механизмы 

патогенеза COVID-19 и определить потенциальные терапевтические мишени для 

разработки эффективных лекарств. 

Задачи дипломной работы включают определение и перечисление 

регуляции генов человека микроРНК с помощью программ биоинформатики, 

определение генов-мишеней для основных микроРНК и описание их связывания 

с электронными базами данных (TargetScan). С помощью компьютерных 

программ TargetScan была исследована связь микроРНК с генами-мишенями в 

организме человека и обнаружены прогностические биомаркеры. 

Ключевые слова: микроРНК, гены-мишени, COVID-19, биоинформатика, 

гены-мишени. 

  



 

 

ANNOTATION 

«Bioinformatic analysis of gene profiles in COVID-19: Uncovering molecular 

mechanisms and potential therapeutic targets» The thesis is presented on pages 39 and 

is intended to study the molecular aspects of COVID-19 using bioinformatics methods. 

The study analyzed COVID-19 gene expression profiles to determine the molecular 

mechanisms of disease development and potential therapeutic targets. The text of the 

thesis contains 2 tables and 17 figures. The number of scientific literature studied is 20. 

The purpose of the research work is to uncover the molecular mechanisms of 

COVID-19 pathogenesis and identify potential therapeutic targets for the development 

of effective drugs. 

The objectives of the thesis include the definition and enumeration of the 

regulation of human microRNA genes using bioinformatics programs, the 

identification of target genes for the main microRNAs and the description of their 

binding to electronic databases (TargetScan). Using TargetScan computer programs, 

the relationship of microRNAs with target genes in the human body was investigated 

and prognostic biomarkers were found. 

Keywords: microRNAs, target genes, COVID-19, bioinformatics, target genes. 
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КІРІСПЕ 

 
Қазіргі уақытта COVID-19 медицина және биоинформатика саласындағы 

зерттеу үшін ең өзекті және үлкен қызығушылық тудыратын тақырыптардың 

бірі болып қала береді. Бұл аурудың пандемиясы медициналық тәжірибеге 

үлкен өзгерістер енгізді және ғылыми қауымдастықтың назарын оның 

этиологиясын, патогенезін және емдеу әдістерін тереңірек түсіну қажеттілігіне 

аударды. Биологиялық Деректерді талдаудың маңызды құралы болып 

табылатын биоинформатика контекстінде COVID-19 гендік профильдерін 

зерттеу ерекше маңызға ие болады. 

Аурудың молекулалық механизмдерін және ықтимал емдік 

мақсаттарды анықтай отырып, COVID-19 кезінде ген профильдеріне 

биоинформатикалық талдау жүргізу. Осы мақсатқа жету үшін біз COVID-

19 туралы білімнің қазіргі жағдайына, оның этиологиясына, патогенезіне, 

клиникалық көріністеріне, эпидемиологиясына және емдеу әдістеріне шолу 

жасаймыз. Содан кейін біз COVID-19 гендік профильдерін талдау үшін 

қолданылатын биоинформатикалық әдістерді, соның ішінде транскриптомдық 

зерттеулерді, ДНҚ метилденуін талдауды, геномдық ассоциативті 

зерттеулерді және деректерді біріктіруді егжей-тегжейлі қарастыруға 

кірісеміз. 

Әрі қарай, біз аурудың молекулалық механизмдерін оның иммундық 

жүйеге әсеріне, биоинформатикалық әдістермен анықталған негізгі реттеуші 

желілердің рөліне және ықтимал емдік мақсаттарға назар аудара отырып 

ашамыз.  COVID-19 түсіну және жаңа емдеу әдістерін әзірлеу үшін 

маңыздылығын талқылаймыз және осы саладағы болашақ зерттеулердің 

ықтимал бағыттарын көрсетеміз. 

Зерттеу мақсаты: Біздің зерттеуіміздің мақсаты – COVID-19 індетімен 

ауыратын науқастардың ген профильдерінің өзгерістерін биоинформатикалық 

талдау арқылы молекулалық механизмдерді анықтау. Зерттеу мақсатына 

сәйкес келесі міндеттер қойылды: 

1. COVID-19 індетімен ауыратын науқастардың геномдық деректерін 

әдебиет көздеріне сүйене отырып жинақтау. 

2. COVID-19-мен байланысты микроРНҚ молекулаларының байланысу 

нысана гендерін биоинформатикалық бағдарламалардың көмегімен анықтау. 

3. МикроРНҚ молекулаларының және олардың байланысу нысаны болған 

гендердің экспрессияларын биоинформатикалық бағдарламалар арқылы 

тексеру. 

4. Анықталған микроРНҚ-мен олардың нысана гендері арасындағы 

ассосацияларын биомаркер ретінде COVID-19-ға қолдану барысының 

болжамды жобасын құру. 

Ғылыми жаңалығы: Біздің зерттеуіміз COVID-19 негізінде жатқан жаңа 

молекулалық механизмдерді анықтауға, сондай-ақ осы аурудың терапиясын 

дамытудың жаңа мақсаттарын анықтауға бағытталған. Біздің нәтижелеріміз 
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жаңа ғылыми жаңалықтарға әкеледі және клиникалық тәжірибеде COVID-19 

бар науқастарды емдеуді жақсарту үшін қолданылуы мүмкін деп үміттенеміз. 

Зерттеу нысаны: Гендердің және микроРНҚ молекулаларының 

нуклеотидтік тізбектері. 

Зерттеу әдістері: TargetScan, ENCORI бағдарламалары. 

Жұмысты орындаудың практикалық базасы: зерттеу науқастар мен 

сау емделушілерде микроРНҚ зерттеу құралдарын пайдалана отырып, COVID-

19 гендерін талдауға бағытталған. Биоақпараттық талдау өзекті биологиялық 

деректер мен аналитикалық құралдарға қол жеткізуді қамтамасыз ететін 

заманауи бағдарламалық құралдар мен дерекқорларды пайдалана отырып 

орындалады. 
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НЕГІЗГІ БӨЛІМ 

 

ӘДЕБИЕТКЕ ШОЛУ  

 

1.1. Этиологиясы және патогенезі 

 

Коронавирустық инфекция-бұл жоғарғы тыныс жолдарының басым 

зақымдануы бар жедел вирустық ауру Coronaviridae тұқымдасының 

Betacoronavirus тұқымдасының РНҚ-геномдық вирусы. 

Вирустар таксономиясы жөніндегі Халықаралық комитет 11 ақпан 2020 ж 

ол инфекцияның қоздырғышына ресми атау берді-SARS-CoV-2. 

Коронавирустар (лат.Coronaviridae) - мыналарды қамтитын отбасы 2020 

жылдың қаңтары құрамында күрделі ұйымдастырылған РНҚ-ның 40 түрі 

суперкапсиді бар вирустар. Адамдар мен жануарларға әсер ететін екі 

субфамилияға біріктірілген. Бұл атау вирустың құрылымымен байланысты: 

суперкапсидтен үлкен масақ тәрізді процестер шығарылады тәжге ұқсайтын 

сойыл түрінде. 

Вирион мөлшері 80-220 нм. Нуклеопапсид-геномдық плюс-РНҚ 

тізбегінен және көптеген нуклеопротеин N молекулаларынан тұратын икемді 

спираль. РНҚ-геномдық вирустар [1]. Оның құрамында гликопротеинді 

тример омыртқалары (гликопротеин S), мембраналық ақуыз бар суперкапсид 

бар М, шағын мембраналық ақуыз Е, гемагглютининэстераза (сурет-1) 

 

 
 

1 - сурет – Коронавирустың құрылымы [2] 

 

Коронавирустардағы «тәждің» мақсаты спецификалық байланысты 

жасуша мембранасының ену механизмі арқылы жасушаның 

трансмембраналық рецепторлары жауап беретін молекулаларды имитациялау 

арқылы (сурет-2). 
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Вирус мақсатты жасушада (1) гликопротеин s көмегімен 

адсорбцияланады және вирус қабығы мен жасушаның цитоплазмалық 

мембранасы біріктірілген кезде немесе рецепторлық эндоцитоз арқылы 

жасушаға енеді (2). Геномдық РНҚ рибосомалармен байланысады және РНҚ-

ға тәуелді РНҚ полимераза (3) синтезінде РНҚ ретінде қызмет етеді, содан 

кейін толық ұзындықтағы минус жіпті синтездеу арқылы геномдық РНҚ 

оқиды (4). Транскрипция кезінде минус-жіп жаңа геномдық плюс-РНҚ тізбегі 

(5) және жиынтығы синтезделеді 5-7 субгеномдық иРНҚ - дан (6). Әрбір 

субгеномдық трансляция кезінде иРНҚ бір ақуызды синтездейді (7). N-ақуыз 

жасуша цитоплазмасында геномдық РНҚ-мен байланысады, нәтижесінде 

спираль синтезделеді нуклеокапсид (8). Гликопротеидтер S және M, немесе E1, 

E2, тасымалданады (9, 10) эндоплазмалық тор және Гольджи аппараты. 

Нуклеокапсид бүршіктенеді вирустық гликопротеидтері бар эндоплазмалық 

тордың ішіндегі мембраналар арқылы S және M. вириондар қабылдаушы 

жасуша мембранасына тасымалданады (10) және эндоцитоз арқылы 

жасушадан шығады (11) [3]. 

 

 
 

2 - сурет – Коронавирустың көбеюі [4] 

 

Қазіргі уақытта төрт халықтың айналымы белгілі коронавирустар (hcov-

229E, -OC43, -NL63, -HKU1), олар SARS құрылымында жыл бойы болады 

және әдетте зақым келтіреді жеңіл және орташа ауырлықтағы жоғарғы тыныс 

жолдары.Серологиялық және филогенетикалық талдау нәтижелері бойынша 

коронавирустар үш түрге бөлінеді: Alphacoronavirus, Betacoronavirus, және 

Gammacoronavirus. Қазіргі уақытта белгілі коронавирустардың көпшілігінің 

табиғи иелері-сүтқоректілер. 

2002 жылға дейін коронавирустар агент ретінде қарастырылды, жоғарғы 

тыныс жолдарының ауыр емес ауруларын тудырады (өте сирек өліммен). 2002 

жылдың соңында пайда болды коронавирус (SARS-CoV), SARS қоздырғышы, 

ол бұл адамдарда торсық тудырды. Бұл вирус Betacoronavirus тұқымдасына 

жатады. SARS-CoV табиғи резервуары-жарқанаттар, аралық қожайындар – 
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түйелер және Гималай циветтері. Кезең ішінде барлығы эпидемия әлемнің 37 

елінде 8 мыңнан астам жағдай тіркелген, оның ішінде олардың 774-і өліммен 

аяқталды. 2004 жылдан бастап атипті жаңа жағдайлар SARS-CoV туындаған 

пневмония тіркелген жоқ. 2012 жылы әлем жаңа коронавирусқа (MERS-

CoV)тап болды,Betacoronavirus тұқымдасына жататын Таяу шығыс 

респираторлық синдромының қоздырғышы. MERS-CoV коронавирустарының 

негізгі табиғи резервуары - жарқанаттар мен бір өркешті түйелер 

(дромедария). 2012 жылдан бастап MERS-CoV вирусынан туындаған 

коронавирустық инфекцияның 2519 жағдайы тіркелді, оның 866-сы өліммен 

аяқталды. Аурудың барлық жағдайлары географиялық Араб түбегімен 

байланысты (82% жағдай Сауд Арабиясында тіркелген). MERS-CoV 

айналымын жалғастырудажәне аурудың жаңа жағдайларын тудырады [5]. 

Жаңа SARS-CoV-2 коронавирусы-құрамында Бір тізбекті РНҚ бар вирус, 

Coronaviridae тұқымдасына жатады, Beta-COV B желісіне жатады.  

Вирус кейбір басқалар сияқты патогенділіктің II тобына жатады бұл 

отбасының өкілдері (SARS-COV вирусы, MERS-CoV).SARS-CoV-2 

коронавирусы жарғанат коронавирусы мен белгісіз арасындағы 

рекомбинантты вирус болып табылады коронавирустың шығу тегі бойынша. 

Генетикалық реттілік SARS-CoV-2 кішірек SARS-CoV тізбегіне ұқсас 79% 

шамасында. 

Коронавирустардың негізгі мақсатты жасушалары альвеолярлы эпителий 

жасушалары болып табылады, олардың цитоплазмасында вирустың 

репликациясы жүреді. Вириондар жиналғаннан кейін олар жасуша 

мембранасына және экзоцитоз арқылы көшетін цитоплазмалық вакуольдерге 

ауысады олар жасушадан тыс кеңістікке шығады. Вирус антигендерінің 

экспрессиясы вириондар жасушадан шыққанға дейін жасуша беті пайда 

болмайды, сондықтан антиденелер түзілуі мен интерферон синтезі 

салыстырмалы түрде кеш ынталандырылады. Вирустың әсерінен синцитийдің 

пайда болуы соңғысының тіндерге тез таралу мүмкіндігін анықтайды. 

Вирустың әсері жасушалардың өткізгіштігінің жоғарылауына әкеледі 

мембраналар және альбуминге бай сұйықтықтың өкпенің интерстициальды 

тініне және альвеолалардың люменіне тасымалдануы. Бұл жағдайда ол 

жойылады альвеолалардың құлауына әкелетін беттік белсенді зат, газ 

алмасудың күрт бұзылуы нәтижесінде жедел респираторлық дистресс 

синдромы дамиды. 

Науқастың иммуносупрессивті жағдайы дамуға ықпал етеді тыныс алу 

жолдарының оппортунистік бактериялық және микотикалық инфекциялары. 

Жаңа коронавирустық инфекцияның патогенезі жақсы түсінілмеген. 

Иммунитеттің ұзақтығы мен шиеленісі туралы мәліметтер 

Қазіргі уақытта SARS-CoV-2 жоқ. Коронавирустар отбасының басқа 

өкілдері тудырған инфекцияларға қарсы Иммунитет тұрақты және мүмкін 

қайта жұқтыру [6]. 

Биоинформатикалық әдістер арқылы вирустың эволюциясын зерттеу 

вирустың жаңа нұсқаларын анықтауға, олардың қоғам денсаулығына ықтимал 
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қауіптерін бағалауға және өзгеретін эпидемиологиялық жағдайға сәйкес 

бақылау және вакцинация Стратегияларын жасауға мүмкіндік береді [7]. 

COVID-19-ға қатысты заманауи зерттеулер мен ғылыми гипотезалар 

ауруды түсінуде шешуші рөл атқарады. Көптеген зерттеулер әртүрлі 

бағыттарда белсенді түрде жүргізілуде: 

* SARS-CoV-2 генетикалық өзгергіштігі және оның аурудың әртүрлі 

клиникалық көріністерімен байланысы. 

* SARS-CoV-2 вирусына қарсы бағытталған вакциналар мен 

антиденелерді дамыту және оңтайландыру. 

* COVID-19 емдеуге арналған вирусқа қарсы препараттар мен 

иммуномодуляторлардың тиімділігін зерттеу. 

* Вирусқа иммундық жауап беру механизмдерін және оның аурудың 

патогенезіндегі рөлін талдау. 

* Аурудың ағымын диагностикалау, болжау және бақылау үшін 

биомаркерлерді анықтау. 

* COVID-19 бақылауының таралуы мен тиімділігіне әсер ететін 

эпидемиологиялық және әлеуметтік факторларды зерттеу. 

COVID-19-ға қатысты ғылыми гипотезалар көптеген мәселелерді 

қамтиды: 

* SARS-CoV-2 вирусының пайда болуы және оның ықтимал көздері, 

соның ішінде зоонотикалық ауысу гипотезасы және мүмкін зертханалық 

көздер туралы Гипотеза. 

* Вирустың берілу механизмдері және оның әртүрлі хост организмдеріне 

бейімделу қабілеті туралы гипотезалар. 

* Адамның генетикалық факторларының инфекцияның осалдығына және 

аурудың ауырлығына әсері туралы гипотезалар. 

* ЦИТОКИНДІК дауыл мен тромбозды қоса алғанда, COVID-19 

асқынуларының даму механизмдері туралы гипотезалар. 

* COVID-19 ұзақ мерзімді салдары туралы гипотезалар, соның ішінде 

денсаулыққа ұзақ мерзімді әсер ету және созылмалы аурулардың дамуы. 

Осы зерттеулер мен гипотезалардың барлығы COVID-19 пандемиясымен 

күресу және аурудың алдын алу, диагностикалау және емдеудің тиімді 

стратегияларын әзірлеу үшін маңызды [8]. 

 

1.2 Эпидемиология 

 

SARS-CoV-2 вирусының табиғи резервуары Ұшпа болып табылады 

тышқандар. Сүтқоректілер қосымша резервуар бола алады, жарқанаттарды 

жеу, одан әрі таралуы адамдар. Оқшауланған штаммдардың филогенетикалық 

зерттеулері Ұшпа вирустарда кездесетін вирустардың геномдық тізбегі 

тышқандар, 99 пайыз пациенттерде оқшауланғанмен бірдей COVID-19-мен. 

Бір қызығы, COVID-19 жасына және жынысына қарамастан барлық 

адамдарға әсер еткенімен, демографиялық айырмашылықтар әлі де бар. 

Мысалы, зерттеулер көрсеткендей, мужчиныерде әйелдерге қарағанда 
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COVID-19 өлімі жоғары. Бұл иммундық жүйенің биологиялық 

айырмашылығына немесе темекі шегу және физикалық белсенділік деңгейі 

сияқты мінез-құлық пен әлеуметтік факторлардың айырмашылығына 

байланысты болуы мүмкін [9]. 

Сонымен қатар, аурудың таралуы мен ауырлығында әлеуметтік-

экономикалық факторлар да маңызды рөл атқарады. Табысы төмен немесе 

медициналық қызметтерге қол жетімді адамдар тиісті емдеу мен 

профилактиканы алуда қосымша қиындықтарға тап болуы мүмкін. Кейбір 

жағдайларда бұл белгілі бір қауымдастықтарда немесе әлеуметтік топтарда 

COVID-19-дан жоғары аурушаңдық пен өлімге әкелуі мүмкін [10]. 

Қазіргі уақытта инфекцияның негізгі көзі жұқтырған адам болып 

табылады, оның ішінде инкубациялық, продромальды кезеңнің соңында 

(мақсатты жасушалардан вирустың бөлінуінің басталуы) және клиникалық 

көріністер кезінде. 

Берілу механизмі – аспирациялық. Берілу жолдары: ауа тамшысы 

(жөтелгенде, түшкіргенде, сөйлескенде вирустың бөлінуі) жақын қашықтықта 

байланыста болған кезде. 

Байланыс және тұрмыстық жол берілу факторлары арқылы жүзеге 

асырылады: патогенмен ластанған су, тамақ және заттар (есік тұтқалары, 

смартфон экрандары). Вирустың қолдан қолға ауысу қаупі көздің, мұрынның 

және ауыздың шырышты қабаттары және аурулар дәлелденген. 

Фекальды-ауызша механизмді жүзеге асыруға болады (SARS-CoV-2 

жұқтырған науқастардың нәжіс үлгілерінде анықталды патоген). 

SARS-CoV-2 берудің артифициалды механизмін іске асыру фактісі 

анықталды. ҚХР-да 1700-ден астам расталған көмек көрсеткен медицина 

қызметкерлерінің ауру жағдайлары COVID-19 науқастары. 

Сезімталдық және иммунитет: қоздырғышқа сезімталдық халықтың 

барлық топтарында жоғары. Аурудың ауыр ағымы және өлім қаупі бар 

топтарға 60 жастан асқан адамдар жатады, созылмалы аурулары бар науқастар 

(тыныс алу органдарының аурулары, жүрек-тамыр жүйесі, онкологиялық 

аурулар). Өлім 2-ден 4% - ға дейін өзгереді.  

SARS-CoV-2 вирусы қоршаған ортаға төзімділіктің төмендігімен 

сипатталады. УФО, дезинфекция әсерінен өледі 1 сағат ішінде 40 оС дейін 

қыздырғанда, 30 минут ішінде 56оС дейін. Заттардың бетінде 18-25С кезінде 

ол өміршеңдігін сақтайды 2-ден 48 сағатқа дейін [11]. 

 

 

1.3 Клиникалық көріністер 

 

COVID-19 клиникалық көріністері әртүрлі болуы мүмкін және жеңілден 

ауырға дейінгі белгілердің кең ауқымын қамтиды. Негізгі клиникалық 

белгілерге жоғары температура, жөтел, тыныс алудың қиындауы, шаршау 

және жалпы әлсіздік жатады. Кейбір науқастарда бұлшықет ауруы, тамақ 

ауруы, иіс пен дәмнің жоғалуы, диарея болуы мүмкін. Маңыздысы, әртүрлі 
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адамдарда симптомдар әртүрлі ауырлық дәрежесінде пайда болуы мүмкін, 

жеңіл формалардан ауыр формаларға дейін, ауруханаға жатқызуды және 

вентиляторды қолдауды қажет етеді. Кейбір науқастарда пневмония, жедел 

тыныс жетіспеушілігі, ардист, тромбоз және сепсис сияқты асқынулар болуы 

мүмкін. Клиникалық көріністердің кең ауқымын ескере отырып, COVID-19-

ны ерте анықтау және диагностикалау пациентті дұрыс басқару және 

инфекцияның таралуын болдырмау үшін өте маңызды. 

Вирустың эволюциясы эпидемиологиялық жағдай мен вирустың 

таралуын бақылау және алдын алу шараларының тиімділігі үшін де маңызды 

болуы мүмкін. Мысалы, оңай таралатын немесе иммундық жауапқа төзімді 

вирустың жаңа нұсқаларының пайда болуы жағдайлардың көбеюіне және 

жалпы COVID-19 жағдайының нашарлауына әкелуі мүмкін [12]. 

Сонымен қатар, COVID-19 жедел респираторлық дамумен ауыр 

жағдайларда көрінуі мүмкін дистресс синдромдары (Ards), бұл қарқынды 

терапияны және механикалық желдетуді қолдануды қажет етеді. Ауыр 

COVID-19 пациенттерінде цитокиндік дауыл пайда болуы мүмкін, бұл 

қабынудың жоғарылауымен және тіндердің зақымдалуымен бірге жүретін 

дененің күшті иммундық реакциясы. Бұл көптеген органдардың 

жеткіліксіздігіне және өлім-жітімнің жоғарылауына әкелуі мүмкін [13]. 

COVID-19 клиникалық көріністерінің қызықты аспектісі-олардың уақыт 

өте келе өзгергіштігі. Пандемия кезінде аурудың типтік белгілері мен 

құрылымында өзгерістер болды, бұл вирустың эволюциясына, оның 

нұсқаларының өзгеруіне және жаңа жағдайларға бейімделуіне байланысты 

болуы мүмкін. Бұл пандемияны тиімді бақылау үшін вирусты үнемі бақылау 

және зерттеу қажеттілігін көрсетеді [14]. 

COVID-19 ауруының сипаттамаларына аурудың ауыр түрлерін жұқтыру 

және дамыту ықтималдығын анықтайтын демографиялық, әлеуметтік және 

медициналық факторлардың кең ауқымы кіреді. Зерттеулер көрсеткендей, 

барлық жастағы адамдар жұқтыруы мүмкін, алайда егде жастағы топтар мен 

белгілі бір медициналық жағдайлары бар адамдар ауыр симптомдар мен 

асқынулардың дамуына бейім. Басқа қауіп факторларына жүрек ауруы, қант 

диабеті және семіздік сияқты созылмалы аурулардың болуы жатады [15]. 

COVID-19 таралуын тиімді бақылау үшін осы факторлардың барлығын 

ескеру және әртүрлі популяциялардағы ауру қаупі мен аурудың 

ауырлығындағы айырмашылықтарды ескеретін алдын алу шараларының 

стратегияларын әзірлеу 

COVID-19 пациенттерінің үлкен ағыны қарқынды терапия 

бөлімшелерінің (ICU) шамадан тыс жүктелуіне және механикалық желдету 

аппараттарының жетіспеушілігіне әкелді. Бұл медицина қызметкерлеріне 

шектеулі ресурстарды бөлу туралы шешім қабылдауға мәжбүр болған кезде 

қиын этикалық және моральдық дилеммалар туғызды. 

Сонымен қатар, созылмалы аурулары бар көптеген науқастар 

ресурстарды COVID-19-мен күресуге бағыттауға байланысты әдеттегі 

медициналық көмекке қол жеткізу проблемаларына тап болды. Бұл 
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пациенттердің нашарлауына және олардың негізгі ауруларына байланысты 

өлімге әкелуі мүмкін [16]. 

 

 

2  ЗЕРТТЕУ МАТЕРИАЛДАРЫ МЕН ӘДІСТЕРІ 
 

2.1 TargetScan сайты бойынша геномдық деректерді талдау 

 

TargetScan-адам геномындағы болжамды микроРНҚ (miRNA) 

нысандарына жан-жақты шолу жасайтын танымал онлайн дерекқор (3сурет). 

Принстон университетінің Льюис-Сиглер интегративті геномика 

институтының зерттеушілер тобы әзірлеген және қолдайтын TargetScan 

микроРНҚ нысандарын жоғары дәлдікпен болжау үшін ең сенімді және 

кеңінен қолданылатын ресурстардың бірі болып табылады. 

 

 
 

3 - сурет – Сүтқоректілердегі микроРНҚ нысандарын іздеуге арналған 

TargetScan бағдарламасының интерфейсі [TargetScan бағдарламасынан 

алынды] 

 

МикроРНҚ-транскрипциядан кейінгі деңгейде ген экспрессиясын 

реттейтін, әдетте ұзындығы 22 нуклеотидтен тұратын шағын кодталмаған РНҚ 

молекулаларының класы. Олар бұған көбінесе 3' аударылмаған аймақта (UTR) 

орналасқан және олардың деградациясына немесе трансляциялық тежелуіне 

әкелетін белгілі бір мақсатты мрнқ-мен байланысу арқылы қол жеткізеді. 

Мирнқ көптеген биологиялық процестерге, соның ішінде дамуға, 

дифференциацияға, пролиферацияға және апоптозға қатысады және олардың 

реттелмеуі қатерлі ісік, жүрек-қан тамырлары аурулары және неврологиялық 

бұзылулар сияқты адамның әртүрлі ауруларына қатысты. 

TargetScanHuman жүйелі түрде адамның 3 ' UTR тізбегін сақталған mirna 

байланыстыру орындарына сканерлейді және нысанаға алу ықтималдығын 

көрсететін балл береді. Бағалау мирнқ-мрнқ өзара әрекеттесуінің 

термодинамикалық тұрақтылығы, түрлер бойынша байланысу орнының 

эволюциялық сақталуы және сайттың мирнқ-ға қолжетімділігі сияқты әртүрлі 
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ерекшеліктерді ескереді. Нәтижелер пайдаланушыларға ген атауы, қосылу 

нөмірі немесе реттілігі бойынша мирнқ нысандарын іздеуге мүмкіндік беретін 

пайдаланушыға ыңғайлы пішімде көрсетіледі. 

TargetScanHuman негізгі және трансляциялық зерттеулерде mirna 

делдалдығымен күрделі реттеуші желілерді ашу және олардың ауру патогенезі 

мен терапиясындағы рөліне жарық түсіру үшін кеңінен қолданылды. Ол 

сондай-ақ басқа құралдармен және мәліметтер базасымен біріктірілген, 

мысалы microRNA.org, miRBase және DAVID, мирнқ зерттеулеріне арналған 

кешенді платформаны қамтамасыз ету. Тұтастай алғанда, TargetScanHuman 

мирнқ мен олардың мақсатты гендері арасындағы күрделі өзара 

әрекеттесулерді түсінуге мүдделі зерттеушілер мен клиникалар үшін маңызды 

ресурс болып табылады. 

MикроРНҚ мақсаттарын болжаудың негізгі функциясынан басқа, 

TargetScanHuman өзінің ыңғайлылығы мен пайдалылығын арттыру үшін 

қосымша мүмкіндіктер мен ресурстарды ұсынады. 

Осындай ерекшеліктердің жиыны сақталған байланыстыру орнын ғана 

емес, сонымен қатар оның айналасындағы контекстті де ескереді, мысалы, 

басқа мирнқ байланыстыратын орындардың болуы, РНҚ байланыстыратын 

ақуыздар немесе РНҚ құрылымы. Бұл балл мирнқ-ның мақсатты бағытталуын 

нақтырақ болжауға мүмкіндік береді және биологиялық тұрғыдан ең маңызды 

мақсатты гендерге басымдық беруге көмектеседі [17]. 

Тағы бір ерекшелігі-пакеттік өңдеу арқылы бір уақытта бірнеше генді 

немесе мирнқ-ны талдау мүмкіндігі. Бұл пайдаланушыларға гендік желіні 

талдауды және функционалдық аннотацияны жеңілдететін қызығушылық 

тудыратын гендер жиынтығы үшін болжамды мақсаттардың немесе реттеуші 

mirna-лардың толық тізімін алуға мүмкіндік береді. 

TargetScanHuman сонымен қатар микроРНҚ-ны нысанаға алуға қатысты 

әртүрлі статистика мен деректер жиынына қол жеткізуді қамтамасыз етеді, 

мысалы, сайтты сақтау көрсеткіші, тұқымдар тобының көрсеткіші және гендік 

онтологиялық талдау. Бұл ресурстар мирнқ биологиясын және оның 

жасушалық процестермен және ауру жолдарымен байланысын тереңірек 

талдауға мүмкіндік береді. 

Қорытындылай келе, TargetScanHuman-бұл микроРНҚ мақсаттарын 

болжау және талдау үшін қуатты және пайдаланушыға ыңғайлы ресурс, оның 

әмбебаптығы мен ыңғайлылығын арттыру үшін көптеген мүмкіндіктері мен 

ресурстары бар. Оны кеңінен қолдану және зерттеу қауымдастығының үздіксіз 

әзірлеуі оның микроРНҚ-ны реттеу және оның клиникалық қолданылуы 

туралы түсінігімізді ілгерілетудегі құндылығы мен маңыздылығын көрсетеді 

[18]. 

 

2.2 ENCORI сайты 
 

ENCORI сайты-жасушалардағы ген экспрессиясын реттеуде маңызды рөл 

атқаратын молекулалар микроРНҚ (miRNA) зерттеу үшін жасалған онлайн 
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ресурс (4 сурет). Ол ғылыми зерттеушілерге мәліметтер базасы, деректерді 

талдау бағдарламалық жасақтамасы және эксперименттік нұсқаулар сияқты 

микроРНҚ деректерімен жұмыс істеу құралдарын ұсынады. 

 

 

4 - сурет – ENCORI дерекқорының интерфейсі [ENCORI 

бағдарламасынан алынды] 

 

Сайттың негізгі функцияларының бірі-38000-нан астам молекулалар мен 

200-ден астам организмдер, соның ішінде адамдар, тышқандар, 

егеуқұйрықтар, балықтар мен жәндіктер туралы ақпаратты қамтитын 

микроРНҚ дерекқоры. Онда микроРНҚ құрылымы, экспрессия орны және 

жасуша процестеріндегі қызметі туралы мәліметтер бар. 

Сайт сонымен қатар онкогенез, иммундық жауап және жасуша 

дифференциациясы сияқты әртүрлі биологиялық процестерді зерттеу үшін 

пайдаланылуы мүмкін микроРНҚ деректерді талдау бағдарламалық құралын 

ұсынады. 

ENCORI сонымен қатар микроРНҚ экстракциясы және оқшаулау 

хаттамаларын, сондай-ақ микроРНҚ сандық талдау және дифференциалды 

экспрессия әдістерін қоса, микроРНҚ эксперименттерін жүзеге асыру үшін 

ресурстарды ұсынады. 

ENCORI сайты ғалымдарға көптеген микроРНҚ деректерімен жұмыс 

істеуге және оларды оңай талдауға мүмкіндік береді. Осы ресурстың 

арқасында зерттеушілер гендік экспрессияны реттеу механизмдерін түсіну 

және әртүрлі ауруларды емдеудің жаңа әдістерін әзірлеу жолында өнімдірек 

және дәлірек зерттеулер жүргізе алады [19].  

 

 

 

 

 



20 

 

 

 

3  НӘТИЖЕЛЕР МЕН ТАЛҚЫЛАУЛАР 

 

3.1 Covid-19 індетімен байланысатын гендер тізімі 
 

SARS-CoV-2 вирусынан туындаған COVID-19 бүкіл әлем бойынша 

миллиондаған адамдарға әсер еткен жаһандық пандемияға айналды. Вирустың 

адам ағзасымен өзара әрекеттесуінің молекулалық механизмдерін түсіну 

тиімді емдеу және алдын алу әдістерін әзірлеу үшін өте маңызды. Бұл зерттеу 

ACE2, TLR7, CXCL10, PLG және TMPRSS2 сияқты негізгі гендерді және 

олардың COVID-19 патогенезіне әсерін қарастырады (кесте-1). 

1 Кесте – гендердің экспрессиясы және әртүрлі ұлпалар мен мүшелердегі 

микрорнқ-мен әрекеттесуі 

 

Ген Геннің толық 

атауы 

МикроРНҚ Ағзада кездесетін 

аймағы 

ACE2 Angiotensin-

converting Enzyme 

2 

miR-200bc-3p Өкпеде, бүйректе, 

жүректе, ішекте 

TLR7 Toll-like Receptor 7 miR-548ap-3p Иммундық жүйені 

әлсірету 

CXCL10 C-X-C motif 

Chemokine Ligand 

10 

miR-15-5p Тіндер мен мүшелерде 

PLG plazminogen miR-203a-3p Қан ұйығыштарын еріту 

процесінде, 

плазминогенді 

белсендіру, тромбоздың 

геморрагиялық асқыну 

қауіпі 

TMPRSS2 Transmembrane 

Protease, serine 2 

miR-98-5p Протеаза тыныс алу 

жолдарының эпителий 

жасушаларында 

 

3.2 TargetScan дерекқоры арқылы гендерді биоинформатикалық 

талдау  
 

Адамның ACE2 генінің TargetScan талдау нәтижелері сурет-5-те 

көрсетілген. TargetScan-ген экспрессиясын реттеуге қабілетті шағын 

кодталмаған РНҚ-лар болып табылатын микромассивтердің (miRNAs) 
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ықтимал нысандарын болжайтын есептеу құралы. Суретте ACE2 генінің 

3'аударылмайтын аймағында (UTR) болжанған микроРНҚ сайттарының 

кестесі берілген. 3'UTR - бұл ақуызға айналмайтын және көбінесе микроРНҚ-

ны реттеуге бағытталған мРНҚ бөлімі. 

Кестедегі әрбір жол ықтимал микроРНК байланыстыру орнын білдіреді. 

Кесте бағандарында келесі ақпарат бар: Сайт түрі, микроРНҚ сайтының 

бірінші нуклеотидінің 3' UTR-дегі орны, микроРНҚ сайтының соңғы 

нуклеотидінің 3' UTR-дегі орны, микроРНҚ тұқым учаскесі (бұл белгілі бір 

мРНҚ-мен байланысуға жауапты микроРНҚ-ның 5'ұшындағы 7-8 нуклеотид), 

микроРНҚ сайты сақталған түр,  микроРНҚ сайтының функционалды болу 

ықтималдығының өлшемі болып табылатын консервативті байланыстыру 

ықтималдығын бағалау (pct) (жоғары pct ұпайлары функционалдылықтың 

жоғары ықтималдығын көрсетеді) және Context ұпайы++, бұл микроРНҚ 

сайтының репрессиясының болжамды тиімділігінің өлшемі (context жоғары 

бағалары репрессияның жоғары болжамды тиімділігін көрсетеді). Кестеде 

сонымен қатар әр микроРНҚ сайтының консервативті деңгейін көрсететін түс 

шкаласы бар. Pct және Context Сайты жоғары бағаланған сайттар 

функционалды, сондықтан көк түстің қараңғы реңктеріне боялған. 

TargetScan талдау нәтижелері ACE2 гені бірқатар микроРНҚ үшін 

ықтимал мақсат екенін көрсетеді. ACE2 генінің 3' UTR-де сақталған микроРНҚ 

сайттарының болуы бұл микроРНҚ-лар ACE2 генінің экспрессиясын реттей 

алатынын көрсетеді. PCT және бағалаулары осы микроРНҚ сайттарының 

кейбірінің функционалды болуы мүмкін екендігі туралы қосымша дәлелдер 

береді. Дегенмен, бұл жай ғана болжамдар екенін ескеру маңызды және бұл 

микроРНҚ-лар ACE2 генінің экспрессиясын шынымен реттейтінін растау үшін 

қосымша эксперименттік валидация қажет. 

ACE2 гені COVID-19 тудыратын SARS-CoV-2 вирусының негізгі 

рецепторы болып табылады. Сондықтан ACE2 генінің экспрессиясын 

реттейтін микроРНҚ COVID-19 сезімталдығына немесе ауырлығына әсер етуі 

мүмкін. 
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5 - сурет – ACE2 генінің Targetscan сайтында зерттеу нәтижесі 

TLR7 генін талдау және оның COVID-19-ға әсері 

 

Талдау нәтижелері ACE2 генінің 3'-UTR аймағында бірнеше маңызды 

микроРНҚ байланыстыру орындарының бар екенін көрсетті (сурет-6) – miR-

200c-3p, miR -200b-3p және miR-429 микроРНҚ-лары ACE2 генінің 3'-UTR 

аймағында болжанған байланысу орындарына ие. 

miR-200c-3p және miR-200b-3p үшін Context++ score мәні -0.23 және 

Context++ score перцентилі 96, бұл олардың жоғары болжалды репрессиялық 

тиімділігін көрсетеді. miR-429 үшін Context++ score мәні -0.20 және Context++ 

score перцентилі 95, бұл да оның ықтимал функционалдық рөлін көрсетеді. 

Барлық үш микроРНК үшін сақталған тармақтың ұзындығы 3.164 және Pct 

мәні 0.40, бұл олардың сақталғандығы мен мүмкін функционалдылығын 

көрсетеді. 

ACE2 генінің COVID-19 патогенезінде маңызды рөл атқаратыны белгілі. 

Сондықтан, ACE2 генінің экспрессиясын реттейтін микроРНҚ-лар SARS-CoV-

2 инфекциясына және COVID-19 сезімталдығына ықпал етуі мүмкін. Бұл 

микроРНҚ-лардың ACE2 генінің экспрессиясын реттеудегі рөлі қосымша 

эксперименттік зерттеулерді талап етеді, бірақ алынған нәтижелер олардың 

маңызды ықпалын көрсетеді. 

Осылайша, miR-200c-3p, miR-200b-3p және miR-429 микроРНҚ-ларының 

ACE2 генінің экспрессиясына әсері COVID-19 терапиясы мен профилактикасы 

үшін жаңа мүмкіндіктер ашуы мүмкін. 

 

 
 

6 - сурет – ACE2 генінің Targetscan сайтында зерттеу нәтижесі 

 

Сурет-7-де көріп тұрғанымыздай Targetscan веб-сайтында адамның TLR7 

гендік талдауының нәтижелерін көрсетеді. TLR7-иммундық жүйеде маңызды 

рөл атқаратын ақуызды кодтайтын ген. Ол вирустық РНҚ-ны тануға және 

иммундық жауапты белсендіруге жауап береді. Targetscan талдауы TLR7 

генінде микроРНҚ (sirna) үшін бірнеше байланыстыру орындары бар екенін 

көрсетеді. МикроРНҚ-ген экспрессиясын реттей алатын қысқа РНҚ 

молекулалары. Зерттеулер TLR7 генінің COVID-19 дамуында рөл атқаруы 

мүмкін екенін көрсетті. Мысалы, бір зерттеу TLR7 генінде полиморфизмі бар 

адамдар COVID-19 инфекциясына көбірек бейім екенін көрсетті. TLR7 

COVID-19-ға әсер етуі мүмкін бірнеше механизмдер бар. Біріншіден, TLR7 

SARS-CoV-2 РНҚ-ны тани алады және иммундық жауапты белсендіреді. Бұл 

денеге вирустық инфекцияға тезірек жауап беруге мүмкіндік береді. 

Екіншіден, TLR7 қабыну реакциясын реттеуде рөл атқаруы мүмкін. Қабыну 
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иммундық жауаптың маңызды бөлігі болып табылады, бірақ шамадан тыс 

қабыну COVID-19 асқынуларына әкелуі мүмкін. Үшіншіден, TLR7 дендритті 

жасушалар мен Т жасушалары сияқты басқа иммундық жасушалармен 

әрекеттесіп, олардың қызметіне әсер етуі мүмкін. Бұл өзара әрекеттесу вирусқа 

тиімді иммундық жауапты үйлестіру үшін өте маңызды болуы мүмкін. 

 

 
 

7 - сурет – TLR7 генінің Targetscan сайтында зерттеу нәтижесі 

 

TargetScan талдау нәтижелері TLR7 генінің 3'-UTR аймағында бірнеше 

маңызды микроРНҚ байланыстыру орындарының бар екенін көрсетті (сурет-

8). miR-548ap-3p, miR-2861-5p, miR-4260, miR-4524a-5p сияқты микроРНҚ-лар 

TLR7 генінің 3'-UTR аймағында болжанған байланысу орындарына ие. 

miR-2861-5p үшін Context++ score мәні -0.34 және Context++ score 

перцентилі 99, бұл оның жоғары болжалды репрессиялық тиімділігін 

көрсетеді. miR-4260 және miR-4524a-5p үшін Context++ score мәндері 

сәйкесінше -0.31 және -0.30, ал Context++ score перцентильдері 98, бұл да 

олардың ықтимал функционалдық рөлін көрсетеді. 

Басқа микроРНҚ-лар, мысалы miR-124-3p, miR-3611-5p, miR-3190-3p, 

miR-6085-5p және miR-940, да TLR7 генінің 3'-UTR аймағында болжанған 

байланысу орындарына ие, бірақ олардың Context++ score мәндері 

салыстырмалы түрде төмендеу, бұл олардың репрессиялық тиімділігінің 

төменірек болуы мүмкін екендігін көрсетеді. 

Осылайша, бұл микроРНҚ-лардың TLR7 генінің экспрессиясын 

реттеудегі рөлі COVID-19 иммундық жауабында маңызды болуы мүмкін. TLR7 

гені вирустық РНҚ тануға қатысады, сондықтан оның экспрессиясын 

реттейтін микроРНҚ-лар инфекцияға жауап беру механизмдерінде маңызды 

рөл атқаруы мүмкін. 
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 8 - сурет – TLR7 генінің 3'аударылмаған аймағының (UTR) бөлігі 

 

Төмендегі 9-шы суретте TCGA (қатерлі ісік геномы атласы) деректеріне 

негізделген CXCL10 гендік талдауы болып табылады. CXCL10 — иммундық 

жүйенің бөлігі болып табылатын ақуызды кодтайтын ген. Бұл ақуыз иммундық 

жасушаларды инфекция орнына тартуға көмектеседі. 

Талдау көрсеткендей, CXCL10 генінің экспрессиясы COVID-19 

пациенттерінде артады. Бұл CXCL10 гені COVID-19 инфекциясы кезінде 

белсендірілетінін білдіреді. 

CXCL10 генінің экспрессиясының жоғарылауы COVID-19 белгілерінің 

дамуында рөл атқаруы мүмкін. CXCL10 протеині иммундық жасушаларды 

инфекция орнына тартуға көмектеседі. Бұл қабынуға және COVID-19-мен 

байланысты басқа белгілерге әкелуі мүмкін. 

 
 

 
 

9 - сурет – CXCL10 генінің 3'аударылмаған аймағының (UTR) бөлігі 

TargetScan талдау нәтижелері CXCL10 генінің 3'-UTR аймағында бірнеше 

маңызды микроРНҚ байланыстыру орындарының бар екенін көрсетті (сурет-

10). hsa-miR-497-5p, hsa-miR-5582-5p, hsa-miR-424-5p, hsa-miR-4269, hsa-miR-
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6880-3p, hsa-miR-155-5p сияқты микроРНҚ-лар CXCL10 генінің 3'-UTR 

аймағында болжанған байланысу орындарына ие. 

hsa-miR-497-5p үшін Context++ score мәні -0.36 және Context++ score 

перцентилі 98, бұл оның жоғары болжалды репрессиялық тиімділігін 

көрсетеді. hsa-miR-5582-5p және hsa-miR-424-5p үшін Context++ score мәндері 

сәйкесінше -0.34 және -0.33, ал Context++ score перцентильдері 97 және 96, бұл 

да олардың ықтимал функционалдық рөлін көрсетеді. 

Барлық алты микроРНҚ үшін сақталған тармақтың ұзындығы 3.867 және 

Pct мәні 0.66, бұл олардың сақталғандығы мен мүмкін функционалдылығын 

көрсетеді. 

Осылайша, бұл микроРНҚ-лардың CXCL10 генінің экспрессиясын 

реттеудегі рөлі COVID-19 иммундық жауабында маңызды болуы мүмкін. 

CXCL10 гені иммундық жауапты реттеуде маңызды рөл атқарады, сондықтан 

оның экспрессиясын реттейтін микроРНҚ-лар инфекцияға жауап беру 

механизмдерінде маңызды рөл атқаруы мүмкін. 
 

 
 

10 - сурет – CXCL10 генінің 3'аударылмаған аймағының (UTR) бөлігі 

 

Сурет-11-де Targetscan сайтынан PLG (плазминоген) генінің талдауы. 

PLG-қанның ұюында және фибринолизде (қан ұйығыштарының ыдырауында) 

маңызды рөл атқаратын плазминоген ақуызын кодтайтын ген. 

Суреттегі PLG генінің талдауы бірнеше негізгі ойларды көрсетеді. 

МикроРНҚ сайттарының консервативтілігі PLG геніне комплементарлы 

микроРНҚ сайттары сүтқоректілердің әртүрлі түрлері арасында жақсы 

сақталатынын көрсетеді. Бұл дегеніміз, бұл микроРНҚ сайттары PLG генінің 

экспрессиясын реттеуде маңызды рөл атқарады. COVID-19 байланысы PLG 

геніндегі полиморфизмдер COVID-19 даму қаупінің жоғарылауымен 

байланысты болуы мүмкін екенін көрсететін зерттеулермен расталады. 

PLG генінің COVID-19-ға әсер ететін нақты механизмі толық 

түсінілмеген. Алайда, PLG геніндегі полиморфизмдер SARS-CoV-2 вирусына 

иммундық жауапқа әсер етуі мүмкін деп саналады. 

Бірнеше мүмкін механизмдер бар. Біріншіден, SARS-CoV-2 

гиперкоагуляцияны тудыруы мүмкін (қан ұюының жоғарылауы), бұл қан 

ұйығыштарына және басқа асқынуларға әкелуі мүмкін. PLG геніндегі 
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полиморфизмдер плазминогеннің белсенділігіне әсер етуі мүмкін, бұл өз 

кезегінде қанның ұюына әсер етуі мүмкін. Екіншіден, SARS-CoV-2 денеде 

қатты қабынуды тудыруы мүмкін. PLG геніндегі полиморфизмдер қабыну 

реакциясына әсер етуі мүмкін, бұл адамды ауыр COVID-19 ағымына сезімтал 

етеді. Үшіншіден, PLG вирустық инфекцияларға иммундық жауапта рөл 

атқаруы мүмкін. PLG геніндегі полиморфизмдер иммундық жүйенің SARS-

CoV-2-мен күресу қабілетіне әсер етуі мүмкін. 

 

 
 

11 - сурет – PLG генінің 3'аударылмаған аймағының (UTR) бөлігі 

 

TargetScan талдау нәтижелері PLG генінің 3'-UTR аймағында бір маңызды 

микроРНҚ байланыстыру орны бар екенін көрсетті (сурет-12). hsa-miR-200a-

3p-1 микроРНҚ PLG генінің 3'-UTR аймағында болжанған байланысу орнына 

ие. 

hsa-miR-200a-3p-1 үшін Context++ score мәні -0.10 және Context++ score 

перцентилі 87, бұл оның болжалды репрессиялық тиімділігін көрсетеді. 

Weighted context++ score мәні 0.00 болғандықтан, бұл сайттың 

репрессиясының тиімділігі орташа болуы мүмкін. Сақталған тармақтың 

ұзындығы 1.869 және Pct мәні 0.23, бұл оның эволюциялық сақталуы мен 

мүмкін функционалдылығын көрсетеді. 

PLG гені (плазминоген) фибринолиз процесіне қатысады, ол тромбтарды 

еріту үшін маңызды. Сондықтан, PLG генінің экспрессиясын реттейтін 

микроРНҚ-лар коагуляция мен фибринолиз теңгеріміне ықпал ете алады (12 

сурет).. Осылайша, hsa-miR-200a-3p-1 микроРНҚ-ның PLG генінің 

экспрессиясын реттеудегі рөлі COVID-19 патогенезінде маңызды болуы 

мүмкін, себебі тромбоздың алдын алу және геморрагиялық асқынуларды 

басқару үшін фибринолиз процесінің реттелуі өте маңызды.  
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12 - сурет – PLG генінің 3'аударылмаған аймағының (UTR) бөлігі 

 

Cурет-13-те TMPRSS2 генінің 3'-UTR мРНҚ-сында бірнеше сақталған 

микроРНҚ сайттары бар екенін көрсетеді. Бұл дегеніміз, бұл микроРНҚ-лар 

TMPRSS2 генінің экспрессиясын реттей алады. 

Бұл сурет микроРНҚ TMPRSS2 генінің экспрессиясын реттеуде және 

осылайша COVID-19 сезімталдығында рөл атқаруы мүмкін екенін көрсетеді. 

Бұл гипотезаны растау және микроРНҚ-ны COVID-19 емдеу немесе алдын алу 

үшін қолдануға болатынын анықтау үшін қосымша зерттеулер қажет. 

 

 
 

13 - сурет – TMPRSS2 генінің 3'аударылмаған аймағының (UTR) бөлігі 

 

Талдау нәтижелері TMPRSS2 генінің 3'-UTR мРНҚ-сында бірнеше 

сақталған микроРНҚ сайттары бар екенін көрсетеді (сурет-14). Бұл дегеніміз, 

бұл микроРНҚ-лар tmprss2 генінің экспрессиясын реттей алады. Ең жоғары 

Context оч көзілдірігі бар микроРНҚ-ға hsa-miR-98-5p, hsa-miR-4458, hsa-let-

7g-5p, hsa-let-7b-5p, hsa-let-7F-5p, hsa-let-7c-5p, hsa-let-7e-5p кіреді және hsa-

let-71-5p. бұл микроРНҚ-лар TMPRSS2 генінің 3' - UTR мРНҚ-да сақталған 

орындармен байланысу ықтималдығы жоғары. 

Келесі суретте көрсетілген барлық микроРНҚ-лар базалық жұптасу 

арқылы консервіленген сайттармен әрекеттеседі, яғни микроРНҚ-лар 

консервіленген сайттың РНҚ-мен қосымша байланысады. 

TMPRSS2 гені SARS-CoV-2 адам жасушаларына енуінде маңызды рөл 

атқарады. Зерттеулер көрсеткендей, ақуыздың жоғары деңгейін өндіруге 
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әкелетін TMPRSS2 генінің нұсқалары бар адамдарда COVID-19 жұқтыру және 

аурудың ауыр түрін дамыту қаупі жоғары. 

 

 
 

14 - сурет – PLG генінің 3'аударылмаған аймағының (UTR) бөлігі 

 

TargetScan дерекқорын пайдалана отырып талдау COVID-19-мен 

байланысты гендердің экспрессиясын реттейтін әлеуетті микроРНҚ-ларды 

анықтауға мүмкіндік береді. Анықталған микроРНҚ сайттарының 

функционалдығын және олардың COVID-19 патогенезіндегі рөлін растау үшін 

қосымша эксперименттік зерттеулер қажет. 

 

3.2.1 ENCORI дерекқоры арқылы COVID-19 гендерін талдау 

 

ENCORI негізінен мақсатты- микроРНҚ өзара әрекеттесулері туралы. Бұл 

ашық дереккөз микроРНҚ-ны зерттеуге арналған платформа, ncRNA-RNA, 

RBP-mRNA, RBP-ncRNA және РНҚ-РНҚ CLIP-seq, degradome-seq және 

RNARNA кросс-деректерін пайдалану арқылы өзара әрекеттесу. Алынған 

нәтижелерге сәйкес, ең тығыз байланысты болуы мүмкін микроРНҚ ACE2 

геніне hsa-miR-29a-3p, hsa-miR-1321, hsa-miR-1251-5p, hsa-miR-760, hsa-miR -

653-5p, hsamiR-599, hsa-miR-432-5p, hsa-miR-29c-3p, hsa-miR143-3p, hsa- miR-

29b-3p, hsa-miR-149-5p - hsa-miR942-5p және hsa-miR-212-5p (кесте-2).  

 

 

 

 

 

 

 

 

2 кесте- miRwalk-те зерттелген кейбір микроРНҚ 
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микроРНҚ Саны Позициясы 

Байланыстырушы 

сайт N Жұптастыру 

hsa-let-7e-5p 

 1.00 CDS 2411,2424 11 

hsa-miR-15a-3p 1.00 CDS 2168,2237 16 

hsa-miR-21-3p 1.00 3UTR 3030,3052 16 

hsa-miR-22-5p 1.00 CDS     275,288 12 

hsa-miR-31-3p 1.00 CDS 1017,1036 17 

hsa-miR-92a-1-5p 1.00 CDS 1449,1467 13 

hsa-miR-92a-3p 1.00 3UTR 3030,3054 19 

hsa-miR-92a-3p 1.00 CDS     1114,113 14 

hsa-miR-99a-3p 1.00 3UTR 3398,3415 13 

hsa-miR-29b-1-5p 1.00 CDS     914,955 23 

hsa-miR-103a-1-5p 1.00 CDS 2169,2191 15 

hsa-miR-105-3p 1.00 CDS     2607,263 13 

hsa-miR-107 1.00 5UTR     216,269 17 

hsa-miR-197-5p 1.00 CDS     999,102 19 

hsa-miR-197-5p 1.00 CDS     1474,1497 19 

hsa-miR-198 1.00 CDS 1059,1077 12 

hsa-miR-199a-5p 1.00 3UTR 3228,3248 18 

hsa-miR-129-5p 1.00 CDS 1114,1135 18 

hsa-miR-30d-3p 1.00 CDS 1995,2007 11 

 

MiRWalk дерекқорындағы ACE2 генін талдау бұл мәліметтер базасы 

бағдарламалау әдісі негізінде жазылады және арасындағы бірін-бірі 

толықтыратын қатынасқа сүйенеді микроРНҚ ядросының аймағы және 

мақсатты мРНҚ, сонымен қатар Уотсон базалардың бірін-бірі толықтыруы 

және Крик ережесі. Бұл бағдарламалық жасақтамада гептамер ядросы 

дәйектілік басқа мәліметтер базасында сәйкес ізделеді [17]. 

 

3.3 Анықталған микроРНҚ-мен олардың нысана гендері арасындағы 

ассосацияларын биомаркер ретінде COVID-19-ға қолдану барысының 

болжамды жобасын құру 

 

BioRender веб-сайтында жасалған диаграмма микроРНҚ (miRNA) 

көмегімен биомаркерлерді анықтау үшін сау адамдар мен COVID-19 

пациенттеріндегі қан анализін зерттеу және талдау процесін көрсетеді (15 

суретті қараңыз). Процестің негізгі қадамдарына мыналар жатады: қан жинау, 
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Центрифугалау, микроРНҚ алу, микроРНҚ экспрессиясын талдау және 

деректерді салыстыру. Қан сау адамда (сол жақта) және COVID-19 

пациентінде (оң жақта) жиналады. Қан үлгілері плазма мен басқа қан 

компоненттерін бөлу үшін центрифугаланады. Әрі қарай талдау үшін екі 

үлгінің де қан плазмасынан микроРНҚ алынады. Алынған микроРНҚ 

экспрессия деңгейлерін анықтау үшін секвенирлеу немесе ПТР (полимеразды 

тізбекті реакция) сияқты әртүрлі әдістер арқылы талданады. Биомаркерлерді 

анықтау үшін сау адамдар мен COVID-19 пациенттеріндегі микроРНҚ 

экспрессия деңгейлерін салыстыру жүргізіледі.  

Деректерді визуализациялау графиктердің екі деңгейімен ұсынылған: 

жоғарғы графиктер (деректерді салыстыру) және төменгі жылу карталары 

(heatmaps). Жоғарғы деңгейдегі графиктер сау адамдар мен COVID-19 

пациенттеріндегі микроРНҚ экспрессия деңгейлерін салыстырады. Олар 

аурумен байланысты болуы мүмкін экспрессиядағы айырмашылықтарды 

көрсетеді. Төменгі деңгейдегі жылу карталары сау адамдарда (сол жақта) және 

COVID-19 пациенттерінде (оң жақта) микроРНҚ экспрессиясының деректерін 

көрсетеді. Бұл карталар жұптасқан негіздердің санына (N Pairing) байланысты 

әртүрлі микроРНҚ экспрессия деңгейлерін бейнелейді. Бұл схема қан 

үлгілерін жинаудан бастап микроРНҚ экспрессиясының деректерін талдауға 

дейінгі толық процесті көрсетеді, бұл COVID-19 диагностикасы мен емдеуі 

үшін ықтимал биомаркерлерді анықтауға көмектеседі. Дені сау адамдар мен 

COVID-19 пациенттеріндегі микроРНҚ экспрессия деңгейлерін салыстыру 

диагностикалық және емдік стратегияларды әзірлеу үшін пайдаланылуы 

мүмкін негізгі айырмашылықтарды анықтауға мүмкіндік береді. 

 

 
 

15 - сурет – Сау және COVID-19 пациенттеріндегі микроРНҚ 

экспрессиясын зерттеу және талдау схемасы [Сызбанұсқа BioRender веб-

сайтымен құрылды]  
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Талдау адамдардағы микроРНҚ экспрессия деңгейлерін (miRNA) 

көрсететін жылу картасын жасайды. Мысалы, 16, 17 суретте көрсетілген. 

Мұнда қан үлгілері сау және ауру топтардан алынған, содан кейін жұптасқан 

негіздер санына (N Pair) негізделген микроРНҚ экспрессиясының деректерін 

көрсететін карта жасалған. 

Деректерді талдау кейбір микроРНҚ-лардың сау адамдарда экспрессия 

деңгейі жоғары екенін көрсетті. Мысалы, hsa-let-7e-5p үшін өрнек деңгейі N 

Pair 10-да 0,95, N Pair 12-де hsa-miR-103a-1 - 5p-0,91, N Pair 13-те hsa-miR-105 

- 3p-0,95 және HSA-mir-129-5p үшін N Pair 17 сонымен қатар 0,91. 

Көптеген басқа микроРНҚ және N Pair комбинациялары үшін экспрессия 

деңгейі 0 құрайды, бұл сау адамдарда бұл микроРНҚ-ның жоқтығын немесе 

өте төмен экспрессиясын көрсетеді. 

Дені сау адамдар мен COVID-19 пациенттеріндегі микроРНҚ экспрессия 

деңгейлерін салыстыру келесі жалпы нәтижелерді анықтады: 

- COVID-19 пациенттерінде сау адамдармен салыстырғанда микроРНҚ 

экспрессиясы жоғары. Мысалы, hsa-let-7e-5p N Pair 11 пациенттерінде 1,00 

және N Pair 10 кезінде сау адамдарда 0,95 экспрессия деңгейіне ие. hsa-miR-

21-3P N Pair 16 пациенттерінде жоғары экспрессия деңгейін (1,00) көрсетеді, 

ал сау адамдарда бірдей жағдайларда экспрессия деңгейі 0 болады. 

- Кейбір микроРНҚ-лар екі топта да ұқсас экспрессия деңгейіне ие. 

Мысалы, hsa-mir-105-3p сау адамдарда N Pair 13 және пациенттерде 1,00-де 

жоғары экспрессия деңгейін (0,95) көрсетеді. 

- hsa-mir-92a-1-5p және hsa-miR-129-5p сияқты кейбір микроРНҚ-лар 

пациенттерде жоғары экспрессия деңгейін көрсетеді, бұл олардың COVID-19 

патогенезіндегі рөлін көрсетеді. 

 

 

Сурет 16 - МикроРНҚ экспрессиясының жылу картасы (сау адамдар)  
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 Сурет 17 - МикроРНҚ экспрессиясының жылу картасы (COVID-19 

пациенттері) 

Нәтижесінде, біздің зерттеу жобамыз сау адамдар мен COVID-19 

пациенттері арасындағы микроРНҚ экспрессия деңгейлеріндегі 

айырмашылықтар туралы құнды ақпарат береді. Біздің нәтижелеріміз белгілі 

бір микроРНҚ-лардың COVID-19 диагностикасы немесе терапиясы үшін 

биомаркерге айналу мүмкіндігі бар екенін көрсетеді. Осы саладағы қосымша 

зерттеулер жаңа емдеу әдістеріне және осы ауруды дәлірек диагностикалауға 

әкелуі мүмкін. 
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ҚОРЫТЫНДЫ 

 

COVID-19 пандемиясы әлем бойынша денсаулық сақтау жүйелері мен 

ғылыми қауымдастықтарға үлкен сын-қатер тудырды. SARS-CoV-2 

вирусының пайда болуы мен таралуы салдарынан ауыр және жиі өлімге 

әкелетін ауру туғызды, бұл оның молекулалық механизмдерін және әлеуетті 

терапиялық мақсаттарын зерттеуді қажет етеді. Вирус жұқтырған кезде адам 

организміндегі гендердің экспрессиясы айтарлықтай өзгереді, бұл иммундық 

жауапты, қабынуды және басқа да биологиялық процестерді қоздырады. Осы 

өзгерістерді түсіну үшін биоинформатикалық талдау маңызды құрал болып 

табылады. Зерттеу жобамыздың міндеттеріне байланысты төмендегідей 

қорытындылар алынды: 

Зерттеу барысында біз әдебиеттерге негізделген COVID-19 

пациенттерінің геномдық деректерін жинақтадық. Биоинформатика 

бағдарламаларын пайдалана отырып, біз COVID-19-мен байланысты 

микроРНҚ молекулаларымен байланысқан нысана гендерді анықтадық. 

Әрі қарай, біз биоинформатикалық бағдарламалар арқылы микроРНҚ 

молекулаларының және олардың байланысу насаналары болған гендердің 

экспрессиясын тексердік. Бұл талдаудың нәтижелері анықталған микрорнқ-

ларды олардың COVID-19-мен байланысының биомаркерлері ретінде қолдану 

бойынша болжамды жобаны әзірлеуге мүмкіндік берді. 

Зерттеу hsa-let-7e-5p және hsa-mir-21-3p сияқты бірқатар микроРНҚ-дың 

COVID-19 патогенезіндегі маңыздылығын растады. Біз сондай-ақ аурумен 

байланысты молекулалық механизмдерде шешуші рөл атқаруы мүмкін ACE2, 

TLR7, CXCL10, PLG және TMPRSS2 сияқты нысана гендерді анықтадық. 

Қорытындылай келе, COVID-19 ген профильдерінің биоинформатикалық 

талдауы аурудың молекулалық механизмдерін түсінуге және жаңа терапиялық 

мақсаттарды анықтауға үлкен үлес қосады. Бұл зерттеулер болашақта жаңа 

патогендермен күресуде және пандемияға дайындықты жақсартуда маңызды 

рөл атқарады. Сонымен қатар, бұл зерттеулер қазіргі және болашақтағы 

эпидемияларға қарсы күрес стратегияларын әзірлеу үшін негіз болады. 

Геномдық деректерді талдау және микроРНҚ-лармен байланысты нысана 

гендерді анықтау COVID-19 сияқты вирустық инфекцияларды емдеуде тиімді 

әдістерді табуға көмектеседі. 

 Биоинформатикалық әдістерді қолдану арқылы алынған нәтижелер 

клиникалық тәжірибеде маңызды болып табылады, себебі олар аурудың 

диагностикасын жақсартуға, емдеу әдістерін оңтайландыруға және 

науқастардың жағдайын болжауға мүмкіндік береді. Сонымен қатар, бұл 

зерттеулер вирустың таралуын және оның мутацияларын бақылауға мүмкіндік 

беретін маңызды ақпаратты қамтамасыз етеді. 
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ҚЫСҚАРТУЛАР ТІЗІМІ 

 

AR - микробқа қарсы төзімділік 

cDNA - комплементарлы ДНҚ 

CDs - кодтау тізбегі 

COVID - 19-коронавирус ауруы 2019 

CRP - орталық реттеуші промоторлық аймақ 

ДАГ - дегидроандростерон 

ДНҚ - дезоксирибонуклеин қышқылы 

ENCORE (the Encyclopedia of RA Interactomes) - микроРНҚ-ның мРНҚ-

мен және жасушадағы басқа молекулалармен өзара әрекеттесуін талдауға 

арналған онлайн ресурс және платформа 

Gve - геномдық бейне түсіру 

ГЕН - генетикалық экспрессия 

IFN - интерферон 

Иммуномодулятор 

LCD - сызықтық квадраттық дискриминантты талдау 

mRNA - хабаршысы РНҚ 

NCBI - Ұлттық биотехнологиялық ақпарат орталығы 

ПТР - полимеразды тізбекті реакция 

РНҚ - рибонуклеин қышқылы 

RNA - рибонуклеин қышқылы 

RNA – Seq-РНҚ секвенциясы 

SAS - антиоксидантты қорғаныс жүйесі 

Targetscan - микроРНҚ мақсаттарын болжау құралы 

Туберкулез - туберкулез 

ТРАНСКРИПТОМ - транскрипцияланатын гендердің толық жинағы 

UTR - аударылмаған аймақ 

АЦВ - аденозинцитозин нұсқасы 
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