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СЕКВЕНС  РНК  ВИРУСА  COVID-19:  КОРОТКИЙ  ОБЗОР 
 

Первая статья по массивному параллельному РНК-секвенсу была напечатана лишь в 2018 г., т.е. за два года 
до начала коронавирусной пандемии.  Первая удовлетворительная статья по секвенсу COVID-19 поступила 
в редакцию Nature 3 февраля 2020 г. и была опубликована 12 марта.  В этой статье сообщалось о РНК-
секвенсе последовательности из 29 903 нуклеотидов этого вируса. Пионерская статья в журналах Американ-
ского химического общества на эту тему (23 марта) посвящена бумажным чипам.  
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ИСТОРИЧЕСКАЯ СПРАВКА 

Пандемия COVID-19 является беспрецедент-
ным событием в истории человечества, и если  
в КНР, по сообщениям правительства, ее удалось 
ликвидировать уже в конце февраля, то в Европе  
и особенно США число инфицированных этим 
вирусом перевалило за миллион. 

Проект "Геном человека" обошелся не менее 
чем в $ 20 млрд, и его главной задачей было соз-
дание методики идентификации личности через 
ДНК-секвенс. В 2005 г. J. Rothberg и его 56 соав-
торов построили первый ДНК-секвенатор  и раз-
работали первую методику по массивному парал-
лельному секвенсу нуклеиновых кислот [1]. Ино-
гда этот прибор называют крупномасштабным па-
раллельным пиросеквенатором Себестоимость 
этого прибора составляла $ 500 тыс.; себестои-
мость реактивов для секвенирования ДНК из мил-
лиона нуклеотидных пар — $ 100 тыс.    Ротберг 
назвал свой пиросеквенатор 454 Life Sciences,  
в 2007 г. фирма   Roche приобрела методику  
за $ 154.9 млн, а прибор под назввнием Roche-454 
производился до 2016 г. Впоследствии Ротберг 
активно участвовал в Neanderthal Genome Project. 
Первоначально была сделана попытка секвениро-
вания ДНК неандертальца из пещеры Виндия  
в Хорватии, но из-за сильного загрязнения образца 
бактериями попытка закончилась неудачей. Го-
раздо более успешным оказался секвенс неандер-
тальцев из Денисовской пещеры в Солонешенском 
районе Алтайского края.  

ПРИБОРНО-АНАЛИТИЧЕСКОЕ ОБЕСПЕЧЕНИЕ 
ПРОБЛЕМЫ 

Roche Diagnostics (Коннектикут) занимается  
в первую очередь медицинской диагностикой.  

В марте 2020 г. эта фирма объявила о создании 
теста на COVID-19, выполняемого за 3.5 ч. Вплоть 
до февраля 2020 г. разработка РНК-секвенаторов 
не являлась столбовым направлением в аналити-
ческом приборостроении, хотя известны по мень-
шей мере две компании, которые выпускали РНК-
секвенаторы еще до эпидемии COVID-19.  Во-
первых, это англо-американская компания Oxford 
Nanopore Technologies, разработавшая массивный 
параллельный РНК-секвенс не позднее конца 
2017 г. [2], во-вторых, калифорнийская копания 
Illumina Systems, основанная в 1999 г.  

Именно на приборе Illumina Mini Seq авторы 
работы [3] определили последовательность из 
29 903 нуклеотидов COVID-19 и нашли степень 
сходства (89.1 %) с вирусом SARS, поразившим 
Южный Китай в 2002–2003 гг.  (скончалось 774 
человека). В настоящее время Illumina выпускает 
NovaSeq 6000, который позволяет анализировать 
макромолекулы как РНК, так и ДНК.   

В работе [4] вариант секвенирования не сооб-
щается, но зато сообщается об использовании 
ПЦР в реальном времени. Авторы этой статьи вы-
двигают гипотезу о первичном заражении через 
летучих мышей, которыми, оказывается, торгуют 
на зоологическом рынке Уханя. Наконец, статья 
[5], третья и последняя по рассматриваемой тема-
тике за март–апрель 2020 г., посвящена перспек-
тивам использования бумажных чипов. 

COVID-19 изучают всего три месяца, и неиз-
вестно, насколько легко он мутирует. Метилиро-
вание РНК — это задача, которой никто не зани-
мался, хотя эта проблема представляется вполне 
решаемой. Изучение метилированных ДНК и РНК 
находится в стадии исследования, и твердо из-
вестно лишь то, что это едва ли не главная причи-
на мутаций.  

Фирма Illumina Systems сообщает, что стоимость 
диагностики на  новый  коронавирус  начинается  
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с $ 199  и занимает 5 ч. Определение полной РНК-
последовательности (total RNA sequence) обходит-
ся намного дороже. В заключение приведем в таб-
лице число ссылок на цитируемые статьи  
(2 мая 2020 г.) по Web of Sciences и Google Scholar.  

ВЫВОДЫ 

Просмотрены Nature, Science и журналы Аме-
риканского химического общества за январь–
апрель 2020 г. по секвенсу РНК вируса COVID-19. 
Определенные успехи достигнуты, но в целом 
проблема не решена из-за возможных мутаций 
этого коронавируса. 
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Число ссылок на статьи по COVID-19 
 

Номер статьи Число ссылок по 
Web of Sciences 

Число ссылок 
по Google 

Scholar 
1 5103 8960 

2 180 302 

3 136 641 

4 329 1342 

5 2 3 
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The epidemic of coronavirus C0VID-19 started in Wuhan (China) in December 2019.  By March 2020, the 

Chinese government could suspend the new pandemic but tens of thousands of people outside China already got 
sick of the new type of a severe acute respiratory syndrome. Pioneer articles on the sequence of COVID-19 
were published in the Chinese scientific journals in January 2020. On March 12, 2020 Nature (London) 
presented two comprehensive and free-of-charge papers on the RNA sequence of this virus. 

We report in our short review the current state of the RNA sequence technique and its application to COVID-
19. Massive parallel DNA sequence was presented by Rothberg and his groop in 2005. The instrument was 
named 454 Life Sciences. Through a decade, massive parallel sequence in nanopores has been invented. No lat-
er than 2017 similar instrument for the RNA sequence was created. It was the massively parallel sequence in 
nanopores that was used by the Chinese scientists for C0VID-19 study. Additionally, polymerase chain reaction 
in real-time was performed. As a result, within three months the sequence of 29 303 nucleotides of COVID-19 
has been detected.  Modern sequencers are expensive instruments. For example, the cost of pyrosequenucer 454 
Life Sciences was $ 500 000. For this reason, there is still no information about the difference between the Wu-
han, Moscow and American coronaviruses. Our results were obtained by study of Nature, Science, and journals 
of the American Chemical Society. 

 
 
Keywords: analytical instrumentation, RNA sequence, COVID-19 
 

HISTORICAL REFERENCE 

The pandemic of COVID-19 is an unprecedented 
event in the history of mankind and if in China, ac-
cording to the government, it was eliminated at the 
end of February, then in Europe and especially in the 
United States, the number of people infected with this 
virus exceeded a million. 

The Human Genome project cost at least $20 bil-
lion, and its main task was to create a method for 
identifying a person through a DNA sequence. In 
2005, J. Rothberg and 56 co-authors developed the 
first DNA sequencer and the first technique for a mas-
sive parallel nucleic acid sequence [1]. Sometimes this 
device is called a large-scale parallel pyrosequener. 
The cost of this device was $500 000; cost of rea-
gents for DNA sequencing from million of nucleo-
tide pairs — $100 000. Rothberg named his pyrose-
quencer 454 Life Sciences, 

Roche acquired the methodology in 2007 for 
$154.9 million, and the device under the name Roche-
454 was produced until 2016. Subsequently, Rothberg 
actively participated in the Neanderthal Genome 
Project. Initially, an attempt was made to sequence the 
DNA of a Neanderthal from Windia Cave in Croatia, 
but due to heavy contamination of the sample with 
bacteria, the attempt ended in failure. The sequence of 
Neanderthals from the Denisovskaya cave in the So-
loneshensky district of the Altai Territory turned out 
to be much more successful. 

INSTRUMENTATION AND ANALYTICAL  
SUPPORT OF THE PROBLEM 

Roche Diagnostics (Connecticut) is engaged in 
primarily medical diagnosis. 
In March 2020, this company announced the creation 
of a test for COVID-19, performed in 3.5 hours. Until 
February 2020, the development of RNA sequencers 
was not a main direction in analytical instrument mak-
ing, although at least two companies are known that 
produced RNA sequencers even before the COVID-19 
epidemic. Firstly, it is the Anglo-American company 
Oxford Nanopore Technologies, which developed a 
massive parallel RNA sequence no later than the end 

Number of references to articles by COVID-19 
 

Article 
Number 

Number of links by 
Web of Sciences 

Number of links 
by Google  

Scholar 
1 5103 8960 

2 180 302 

3 136 641 

4 329 1342 

5 2 3 
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of 2017 [2], and secondly, the California company 
Illumina Systems, founded in 1999. 

It was with the use of the Illumina Mini Seq that 
the authors of [3] determined a sequence of 29 903 
nucleotides of COVID-19 and determined the degree 
of similarity (89.1%) with the SARS virus that af-
fected South China in 2002-2003 (774 people died). 
Currently, Illumina produces NovaSeq 6000, which 
allows to analyze macromolecules of both RNA and 
DNA. 

In work [4], the sequencing option is not reported, 
but real-time PCR is reported. The authors of this ar-
ticle hypothesize about primary infection through 
bats, which, it turns out, are traded in the Wuhan zoo-
logical market. Finally, article [5], the third and last 
on the topic under consideration for March-April 
2020, is devoted to the prospects for the use of paper 
chips. 

COVID-19 has been studied for only three months, 
and it is unknown how easy it is to mutate. RNA me-
thylation is a task that no one has been involved in, 
although this problem seems quite solvable. The study 
of methylated DNA and RNA is under investigation 
and it is only firmly known that this is almost the 
main cause of mutations. 

Illumina Systems reports that diagnostics cost on  
a novel coronavirus begins with $199 and that diag-
nostics take 5 h. Determination of the total RNA se-
quence is much more expensive. Finally, the table 
shows the number of references to the articles cited 
(May 2, 2020) by Web of Sciences and Google Scho-
lar. 

CONCLUSIONS 

Nature, Science and the journals of the American 
Chemical Society issued in Jan-April, 2020 have been 
looked through for the articles on the RNA sequence 

of the COVID-19 virus. Some successes have been 
achieved, but in general the problem has not been 
solved due to possible mutations of this coronavirus. 
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