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(краткое  сообщение) 
 

В этом коротком сообщении докладывается о том, какие именно аналитические приборы использовались 
авторами лондонского журнала Nature для исследования COVID-19.  
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Мы проанализировали, какие аналитические ме-

тоды использованы исследователями COVID-19, 
по материалам научных публикаций в лондонском 
журнале Nature. 

Для РНК — это массивный параллельный сек-
венс, для РНК-полимеразы — это жидкостная 
хромато-масс-спектрометрия. 

За период с 12 марта 2020 г. до 27 мая 2021 г.   
в лондонском журнале Nature по COVID-19 было 
опубликовано 462 сообщения, в том числе 83 на-
учных статьи. Это составляет менее половины 
процента от общего числа сообщений по корона-
вирусной тематике, но зато уровень публикаций 
является очень высоким. 

Первые работы по изучению COVID-19 были 
опубликованы врачами главной больницы города 
Ухань (Китай) в первом квартале 2020 г. Начиная 
с лета 2020 г. этой тематикой занимаются в пер-
вую очередь ученые США и Западной Европы.  
Как и следовало ожидать [1], уже осенью появи-
лись публикации по мутациям COVID-19.  Работа 
[2] была выполнена на массивном параллельном 
секвенаторе РНК Illumina Mini Seq 2018 г. выпус-
ка. При этом уверенно сообщалось, что молекула 
РНК COVID-19 состоит из 29 903 нуклеотидов [2].  

По состоянию на март 2021 г. Nature делает бо-
лее осторожную оценку — не менее 28 тысяч нук-
леотидов.  Это свидетельствует о том, что китай-
ские и некитайские коронавирусы имеют различ-
ные РНК. По экономическим причинам далеко не 
каждая лаборатория может позволить себе мас-
сивный параллельный секвенс нуклеиновых кис-
лот, но себестоимость секвенса белков в несколько 
раз меньше. Как следствие, для изучения корона-
вирусных мутаций авторы Nature исследуют РНК-
полимеразу.  Для этой цели используется, как пра-

вило, shotgun sequence, разработанный в первой 
декаде XXI в.  

Для неспециалистов: с инструментальной точки 
зрения это масс-спектрометрия (МС). Более под-
робно, это двухмерная микроколоночная жидко-
стная хроматография (по первому измерению — 
ионообменная, а по второму — обращеннофазо-
вая) в сочетании с тандемным МС детектором.  
В качестве источника мягкой ионизации чаще все-
го используют наноэлектроспрей. Если есть воз-
можность, то дополнительно используют масс-
спектрометр с ионизацией MALDI.  Сверх того, 
некоторые ученые используют приборы поверхно-
стного плазмонного резонанса (биочипы).  

По состоянию на начало апреля 2021 г. наибо-
лее интересной темой авторы Nature считают му-
тации коронавирусов [3], для чего крайне жела-
тельно использовать аппаратуру как для геномики, 
так и для протеомики. Работа [4] посвящена био-
метрии. В ней подробно описанo новое направле-
ние факторного анализа, а именно — 
transcriptome-wide Mendelian randomization. Ста-
тью написали 66 авторов из 42 организаций, вы-
борка включает в себя 2244 пациента, чье состоя-
ние врачами названо критическим.  
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We report on analytical instruments used by authors of Nature for study of COVID-19. For study of RNA 

massive parallel sequence is necessary, and for investigation of RNA-polymerase shotgun mass-spectrometry is 
used.  
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We analyzed the analytical methods used by the 
COVID-19 researchers based on scientific 
publications in the journal Nature. 

For RNA it is a massive parallel sequence, for 
RNA polymerase it is liquid chromatography-mass 
spectrometry. 

For the period from 12.03.2020 to 27.05.2021 462 
reports on COVID-19 were published in Nature, incl. 
83 scientific articles. This is less than half of percent 
of the total number of reports on coronavirus-related 
topics, but the level of publications is very high. 

The first studies of COVID-19 were published by 
doctors at the main hospital in Wuhan in the first 
quarter of 2020. Since the summer of 2020, scientists 
from the United States and Western Europe are 
primarily involved in this topic.  As expected [1], 
publications about mutations of COVID-19 appeared 
in the fall. Work [2] was performed on a massive 
parallel Illumina Mini Seq RNA sequencer 
manufactured in 2018. At the same time, it was 

confidently reported that the molecule of RNA 
COVID-19 consists of 29 903 nucleotides [2]. 

In March 2021, Nature makes a more careful 
evaluation - at least 28 thsd nucleotides.  It suggests 
that Chinese and non-Chinese coronaviruses have 
different RNAs. For economic reasons, not every 
laboratory can afford a massive parallel sequence of 
nucleic acids, but the cost of a sequence of proteins is 
several times less. Therefore, to study mutations of 
coronavirus, Nature's authors are researching RNA 
polymerase. For this purpose, a shotgun sequence is 
usually used, which was developed in the first decade 
of the XXI century. 

For non-specialists it is mass spectrometry (MS) 
from an instrumental point of view. In more detail, it 
is a two-dimensional microcolumn liquid 
chromatography (in the first dimension — ion 
exchange and in the second — reversed phase 
column) in combination with a tandem MS detector. 
Nanoelcrospray is most often used because  is very 
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sensitivea soft ionization source. If it is possible, then 
additionally use MALDI mass spectrometer. 
Moreover, some scientists use surface plasmon 
resonance (biochip). 

As of early April 2021, the authors of Nature 
consider mutations of coronaviruses to be the most 
interesting topic [3], for which it is highly desirable to 
use equipment for both genomics and proteomics. The 
report [4] is devoted to biometrics. It describes in 
detail a new direction of factor analysis — 
transcriptome-wide Mendelian randomization. The 
article was written by 66 authors from 42 
organizations, the sample includes 2244 patients, 
whose condition doctors called critical. 
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