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• Несмотря на развитие медицины и других наук, современное человечество оказалось неспособно адекватным образом 
ответить на вызовы, поставленные пандемией вируса SARS-CoV-2 и широким спектром вызванных им патологий. 

• До сих пор не понятны молекулярно-генетические механизмы эволюционного  возникновения SARS-CoV-2 и, следовательно, 
отсутствуют подходы к оценкам риска новых коронавирусных эпидемий. Не найдены эффективные способы защиты людей от 
коронавирусной инфекции. 

• Отсутствуют надёжные  компьютерные  модели    прогноза эпидемической динамики SARS-CoV-2. 

• Огромные надежды возлагаются на создание противовирусных вакцин, однако высокие темпы геномной изменчивости вируса 
SARS-CoV-2 оставляют открытым вопрос об их эффективности для последующих волн эпидемии этого вируса. 

• До сих пор не создано ни одного лекарства для лечения COVID-19. 

• Не ясны механизмы взаимодействия организма человека с SARS-CoV-2, в том числе – с защитными механизмами иммунной 
системы, что принципиально затрудняет разработку методов лечения COVID-19.

• Непонятны молекулярно-генетические причины и механизмы возникновения широкого спектра коморбидоподобных
патологических проявлений у людей, больных COVID19, что затрудняет постановку истинного диагноза их смерти. 

• Огромную сложность в оценке сложившейся ситуации создаёт сверхбыстрое накопление фактографических данных и 
колоссальный рост научных публикаций по этой проблеме (более 200000 научных публикаций и более 17000 патентов). 

СОСТОЯНИЕ ДЕЛ



• Получаются как полноразмерные, так и субгеномные (sg) последовательности, причем последние представляют 
собой мРНК, необходимые для экспрессии генов, находящихся в 3'-проксимальной четверти генома, кодирующих 
структурные и вспомогательные белки вируса. 

• В конечном счете, новые геномы упаковываются в нуклеокапсиды, которые покрываются гладкими 
внутриклеточными мембранами, после чего новые вирионы покидают клетку через механизм экзоцитоза.

Схема репликативного цикла коронавируса SARS-CoV и сложность  его жизненного  в цикла клетке

• После проникновения вируса в клетку через 
механизм эндоцитоза, опосредованного 
рецептором, и высвобождения генома в 
цитозоль, активируется трансляция генома, 
которая приводит к синтезу полипептидов 
pp1a и pp1ab.

• После их расщепления множественными 
внутренними протеазами вирусные 
неструктурные белки собираются в 
репликативно-транскрипционный комплекс 
(RTC), который участвует в синтезе минус-
цепи РНК. 
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ACE2

α1 – спираль ACE2

Модель комплекса Spike protein с пептидным ингибиторомSARS-CoV-2 Spike protein в “prefusion” конформации в 
комплексе с ACE2

IN Silico конструирование пептидов, блокирующих   проникновение короновируса SARS-CoV-2  в клетку
Никита Владимирович Иванисенко, Владимир Александрович Иванисенко
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Локальные ренин-ангиотензиновые системы функционируют  во множестве тканей
и органов организма человека
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Иммунная система

• Ансамбль клеток, различающихся 
положением в пространстве (Z), 
специфичностью и числом рецепторов (s, r), и 
т.д. 

• Состояние системы можно описать функцией 
распределения клеток по признакам 
n(t,x1,…,xn) 

• Динамическая модель данного ансамбля 
описывает эволюцию функции плотности 
распределения во времени 

• Сложная биологическая система:

1) Пространственная организация (лимфоидные органы, 
кровь, и т.д.) 

2) Различные популяции клеток (напр., лимфоциты, 
макрофаги)

3) Гетерогенность в отношении экспрессии 
специфических молекул (CCR5, CFSE, BrdU)

4) Процессы регуляции…
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Исход инфекции определяется динамикой
взаимодействия вируса и организма хозяина
Исход инфекции определяется динамикой

взаимодействия вируса и организма хозяина
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Клинические параметры:

Цитопатичность вирусов
Способность к персистенции
Тропизм
Иммунопатология
Состояние здоровья пациента: 
иммунный статус, возраст, и т.д.

Анализ с помощью математических моделей



Основная функция – защита от инфекций

4 базовых варианта динамики инфекционного заболевания: 
(i) субклиническая,
(ii) острая с выздоровлением,
(iii) хроническая,
(iv) летальная

Хроническая

Острая

Субклиническая

†Летальная
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Фундаментальные вопросы: 

• Факторы динамики и исхода

• Осложнения– патогенез

• Иммунологический барьер

• Как лечить
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Г.И. Марчук: 
“…будущее медицины - лечение индивидуального больного на основе слежения за его 
индивидуальными иммунологическими эндокринологическими и сосудистыми 
особенностями……”
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РАЗРАБОТКА  ИНТЕГРИРОВАННОЙ ИНФОРМАЦИОННО-КОМПЬЮТЕРНОЙ ПЛАТФОРМЫ ДЛЯ 
ИЗУЧЕНИЯ КОРОНАВИРУСА SARS-COV-2

1. СОЗДАНИЕ МЕТОДОВ КОМПЬЮТЕРНОЙ ИНЖЕНЕРИИ ЗНАНИЙ В ПРЕДМЕТНОЙ ОБЛАСТИ «SARS-COV-2

2. РАЗРАБОТКА МЕТОДОВ КОМПЬЮТЕРНОЙ ГЕНОМИКИ И ИЗУЧЕНИЕ СТРУКТУРНО-ФУНКЦИОНАЛЬНОЙ 
ОРГАНИЗАЦИИ И ГЕНЕТИЧЕСКОЙ ИЗМЕНЧИВОСТИ  КОРОНАВИРУСА  SARS-COV-2.

3. РАЗРАБОТКА МЕТОДОВ КОМПЬЮТЕРНОЙ  ПРОТЕОМИКИ  SARS-COV-2. 

4.РАЗРАБОТКА НОВЫХ МАТЕМАТИЧЕСКИХ МЕТОДОВ И ПРОГРАММНЫХ СРЕДСТВ ЧИСЛЕННОГО ИССЛЕДОВАНИЯ 
МОДЕЛЕЙ ДИНАМИКИ МОЛЕКУЛЯРНО-ГЕНЕТИЧЕСКИХ СИСТЕМ 

5.  РАЗРАБОТКА  МЕТОДОВ СИСТЕМНОЙ КОМПЬЮТЕРНОЙ  БИОЛОГИИ SARS-COV-2: МОДЕЛИРОВАНИЕ 
ИНФЕКЦИОННЫХ, ИММУНО-ФИЗИОЛОГИЧЕСКИХ И ПАТОЛОГИЧЕСКИХ ПРОЦЕССОВ 

6. РАЗРАБОТКА  МЕТОДОВ КОМПЬЮТЕРНОЙ  ФАРМАКОЛОГИИ SARS-COV-2

ОГРАММНО-ИНФОРМАЦИОННЫЙ КОМПЛЕКС ИНТЕГРИРОВАННОЙ ИНФОРМАЦИОННО-КОМПЬЮТЕРНОЙ 
ПЛАТФОРМЫ ДЛЯ ИЗУЧЕНИЯ КОРОНОВИРУСА SARS-COV-2
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