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В статье освещено создание проекта BioSample, секвенирование геномов RB49-

подобных бактериофагов на основе метаданных отбора проб кала поросят и последу-
ющего выделения бактериофагов, родственных RB49. Данный проект NCBI BioSample 
позволяет производить сравнение полученных данных секвенирования с исследовани-
ем других подобных проб из Краснодарского края и других регионов, пользуясь раз-
личными возможностями NCBI. Результатом этой работы является расширение воз-
можностей изучения горизонтального переноса генов у сельскохозяйственных живот-
ных Краснодарского края. 
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The article covers the creation of the BioSample project, sequencing of RB49-like bacte-

riophages genomes based on piglet feces sampling metadata and subsequent isolation of 
RB49-related bacteriophages. This NCBI BioSample project allows for the comparison of the 
obtained sequencing data with the study of other similar samples from the Krasnodar Territo-
ry and other regions, using various NCBI capabilities. The result of this work is the expansion 
of the possibilities for studying horizontal gene transfer in farm animals of the Krasnodar Ter-
ritory. 
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Бактериофаги T4-типа являются ин-

тересным объектом для изучения генети-
ческого разнообразия, так как содержат 
довольно большой набор генов, характер-
ных для отдельных родов семейства 
Straboviridae. Как один из основных ком-
понентов микрофлоры кишечника сель-
скохозяйственных животных, бакте-
риофаги оказывают глубокое влияние на 
микроэкологию желудочно-кишечного 
тракта (ЖКТ) и эволюцию бактерий ЖКТ, 
участвуя в горизонтальном переносе ге-
нов, в первую очередь, между различными 
штаммами E. coli и контролируя их рост. 
Расширение геномных данных за счет ис-
следования новых проб из ЖКТ сельско-
хозяйственных животных позволит в 
дальнейшем более тонко определить 

конкретный вклад Т4-фагов в эти процес-
сы. Это общее генетическое разнообразие 
трудно оценить без знания полных по-
следовательностей геномов. Геномы Т4-
бактериофагов содержат основной набор 
консервативных генов, общих для этих 
геномов, а также сотни дополнительных 
открытых рамок считывания (ORF), кото-
рые не являются консервативными и ха-
рактерны для каждого рода [1]. Хотя не-
которые из этих ORF напоминают извест-
ные гены из бактериальных хозяев или 
других фагов, большинство не показыва-
ют значительного сходства с какой-либо 
известной последовательностью в базах 
данных. К консервативным относятся ге-
ны, участвующие в регуляции развития 
T4-фагов. Это могут быть дивергировав-
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шие последовательности нуклеотидов 
ранних, средних и поздних промоторов 
T4; гены, кодирующие ферменты метабо-
лизма ДНК, такие как ДНК-полимераза и 
вспомогательные белки ДНК-полимеразы, 
полинуклеотидкиназа, ДНК-лигаза и РНК-
лигазы; также различные и порой специ-
фичные для групп фагов гены тРНК и хо-
уминговых эндонуклеаз. Эволюция фагов, 
подобных T4, опирается на пул генов бак-
терий. Фаги, подобные T4, несут в себе бо-
гатый генетический материал, который 
может найти применение в биотехноло-
гии и фармацевтике. 

У бактериофага Т4 не наблюдается 
способности к горизонтальному переносу 
бактериальных генов, фаговой трансдук-
ции. Это, вероятно, вызвано наличием в 
его ДНК 5’-гидроксиметил цитозина, ко-
торый модифицирован глюкозилирова-
нием. В начале 21 века Таняшин и соавто-
ры [2] опубликовали данные о способно-
сти к трансдукции у так называемых 
"псевдо-Т-четных бактериофагов", кото-
рые содержат обычную ДНК каноническо-
го состава. Это бактериофаги RB43 и RB49. 
Бактериофаг RB43 сейчас отнесен к роду 
Pseudotevenvirus семейства Straboviridae. 
Сейчас в GenBank NCBI находится 21 ге-
ном классифицированных фагов рода 
Pseudotevenvirus и 23 генома неклассифи-
цированных фагов этого же рода.  

Фаги рода Krischvirus, близкород-
ственные RB49, в значительно меньшем 
числе представлены в GenBank NCBI. На 
данный момент браузер таксономии фа-
гов поддерживает лишь 7 геномов клас-
сифицированных фагов этого рода и ни 
одного неклассифицированного. Бакте-
риофаг RB49 является эффективным пе-
реносчиком генетической информации у 
E.coli. Выделение RB49-подобных бакте-
риофагов расширяет наши представления 
о возможностях фаговой трансдукции 
различных генов бактерий, включая гены 
резистентности к антибиотикам. Пред-
ставленная работа посвящена заполне-
нию пробела в знаниях о RB49-подобных 
бактериофагах, дальних родственниках 

бактериофага T4.  
База данных BioSample 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/biosample) 
хранит предоставленные исследователя-
ми метаданные о биологических пробах, 
из которых получены последовательно-
сти ДНК, хранящиеся в первичных архи-
вах данных Национального центра био-
технологической информации (NCBI). Ар-
хивы NCBI размещают данные, относящи-
еся к различным типам образцов многих 
видов, база данных BioSample поэтому 
очень разнообразна. Примерами 
BioSample являются образцы почв, пробы 
из ЖКТ различных животных, включая 
сельскохозяйственных, первичные биоп-
сии тканей, отдельный организм и другие 
изоляты из окружающей среды. База дан-
ных BioSample фиксирует метаданные об-
разцов структурированным образом, с ис-
пользованием словарей имен полей атри-
бутов образца. Эти метаданные играют 
ключевую роль в предоставлении контек-
ста данных образца, позволяя более полно 
понимать их, повторно использовать и 
обеспечивать агрегацию разрозненных 
наборов данных. Метаданные образца 
связаны с соответствующими экспери-
ментальными данными во многих архив-
ных базах данных. Записи BioSample ин-
дексируются и доступны для поиска, под-
держиваются запросы в другие базы дан-
ных по описанию образца [3]. 

База данных BioSamples NCBI была 
создана в 2011 году для объединения и 
стандартизации метаданных образцов. 
Исторически каждый архив создавал соб-
ственные соглашения для сбора метадан-
ных образцов, которые были далеки от 
стандартизации и не имели возможностей 
для указания того, когда образец исполь-
зовался в нескольких наборах данных. В 
исследовательском сообществе растет 
понимание того, что метаданные образ-
цов жизненно важны для понимания ба-
зовых данных. Кроме того, возможности 
повторного использования, объединения 
и интеграции данных увеличиваются с 
улучшением качества метаданных. База 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/biosample
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данных изначально была заполнена суще-
ствующими описаниями, извлеченными 
из SRA, EST, GSS и dbGaP.[3] По состоянию 
на май 2013 года в базе данных было раз-
мещено почти 2 миллиона записей 
BioSample, охватывающих 18 000 видов. 

Европейские ученые создали свою 
БД на основе BioSamples NCBI [4]. База 
данных EBI BioSamples в EMBL-EBI пред-
ставляет собой центральный узел для 
хранения метаданных образцов и связи с 
другими ресурсами EMBL-EBI. Её объем в 
2018 году был более 5 миллионов образ-
цов. Платформа BioSamples была модер-
низирована для удовлетворения ожидае-
мого увеличения количества представле-
ний через проекты драйверов GA4GH, та-
кие как EBI Human Cell Atlas и EBI EGA, а 
также за счет зеркалирования данных 
NCBI dbGaP. База данных BioSamples те-
перь является авторитетным репозитори-
ем для всех метаданных образцов EBI 
INSDC, базой данных депонирования 
ELIXIR для биомолекулярных данных и 
хабом метаданных образцов EMBL-EBI. 
База данных EBI BioSamples находится в 
свободном доступе по адресу 
http://www.ebi.ac.uk/biosamples.  

Национальный центр геномных дан-
ных (NGDC), является частью Китайского 
национального центра биоинформатики 
(CNCB) [5]. Эта БД предоставляет набор 
ресурсов базы данных для поддержки ис-
следовательской деятельности как в ака-
демических кругах, так и в промышленно-
сти. С взрывным ростом данных CNCB-
NGDC постоянно расширяет, обновляет и 
обогащает свои основные ресурсы базы 
данных посредством депонирования, ин-
теграции и перевода больших данных. В 
2019 году значительные усилия были 
направлены на расширение БД 
2019nCoVR. Это был специально создан-
ный ресурс, предоставляющий геномные 
последовательности вариантов SARS-CoV-
2. Также CNCB в 2019-2020 годах начал 

развитие таких проектов, как Aging Atlas, 
BrainBase, GTDB (база данных гликози-
лтрансфераз), LncExpDB и TransCirc 
(трансляционный потенциал кольцевых 
РНК). Между тем, ряд ресурсов были об-
новлены и улучшены, включая BioSample. 
Эти ресурсы общедоступны по адресу 
https://bigd.big.ac.cn [5]. 

Целью данной работы было создание 
электронного ресурса, проекта NCBI 
BioSample, с результатами секвенирова-
ния геномов RB49-подобных бакте-
риофагов. 

 
Методика исследований. Отбор 

проб кала поросят производился в КНЦЗВ 
г. Краснодар Краснодарского края. Фека-
лии поросят для выделения и секвениро-
вания геномов бактериофагов выделяли 
на экспериментально производственной 
ферме ОПХ «Рассвет» Россельхозакаде-
мии, от молодняка свиней породы СМ1. 
Пробы кала отбирали сразу после акта 
дефекации поросят в стерильные флако-
ны с притертой крышкой. Фаги выделяли 
путем рассева по газону E. coli, получен-
ному методом двуслойного агара по Гра-
ция. Метаданные BioSample секвенирова-
ние геномов RB49-подобных бакте-
риофагов представлены в таблице 1. 

Метаданные пробы BioSample (см. 
табл. 2) могут быть найдены в GenBank 
как при поиске по всем базам данных 
NCBI, так и по БД BioSample с использова-
ние уникальных номеров пробы, иденти-
фикатора пробы, названия пробы, назва-
ния объекта исследования, названия гео-
графического места. Это облегчает срав-
нение проб, позволяет проводить сравне-
ние нуклеотидных или белковых после-
довательностей, выделенных из одного и 
того же географического места. В случае 
бактериофагов, родственных Т4, такие 
возможности позволяют исследовать 
влияние географии и экологии на эволю-
цию фагов или их отдельных генов.  

 

 

http://www.ebi.ac.uk/biosamples
https://bigd.big.ac.cn/
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Таблица 1 – Метаданные проекта BioSample секвенирование геномов RB49-подобных 
бактериофагов 

Номер 
п/п 

Период выращивания, дней 

 
Уникальные номера 
пробы (Accession, ID) 

Название 
пробы 

Название 
штамма бак-

териофага 
География пробы 

1 
SAMN35722404  
ID: 35722404 

MIZ6 c1 MIZ6 Краснодарский край 

2 
SAMN35722403  
ID: 35722403 

MIZ5 c1 MIZ5 Краснодарский край 

3 
SAMN35722402  
ID: 35722402 

MIZ4 c2 MIZ4 Краснодарский край 

4 
SAMN35722401  
ID: 35722401 

MIZ3 c1 MIZ3 Краснодарский край 

5 
SAMN35722400  
ID: 35722400 

MIZ2 c1 MIZ2 Краснодарский край 

 
Таблица 2 – Поля сокращенной формы BioSample (пример) 

Microbe sample from Escherichia phage RB49 

Identifiers:  BioSample SAMN35722402 
Organism: Escherichia phage RB49 
Sample name:  MIZ4 c2 
strain: MIZ4 
isolate: MIZ4 c2 
Package: Microbe; version 1.0 
Accession: SAMN35722402 
ID: 35722402 

 
Результаты исследований и их    

обсуждение. В результате отбора проб 
кала свиней, выделения из них бакте-
риофагов, и помещения в GenBank мета-
данных этих проб создан электронный 
ресурс о данных пробах, выделенных из 
них бактериофагах и геномах этих бакте-
риофагов. Поиск по БД BioSample NCBI с 
помощью кодовых слов 
"geo_loc_name=Russia: Krasnodar Krai" дал 
21 результат. Введенные нами пробы яв-
лялись самыми новыми пятью результа-
тами. Другие пробы относились к геном-
ным и метагеномным исследованиям, 
проведенным в Краснодарском крае дру-
гими учеными. Это были исследования 
микрофлоры грязевого вулкана Глухов-
ской, листьев пшеницы, мазков из рото-
вой полости летучих мышей, различных 

проб из растений в целях поиска расти-
тельных бактериальных патогенов, мета-
геномные исследования жуков-
водомерок, обитателей поверхности вод 
Краснодарского края. Большинство ис-
следований было проведено с сельскохо-
зяйственными или экологическими целя-
ми.  

В результате проведенных исследо-
ваний, на ферме Краснодарского края, 
отобрано и характеризовано 5 проб кала 
свиней и проведено выделение бактери-
рфагов, родственных RB49. Исследование 
геномов этих бактериофагов расширит 
наши знания о потенциале горизонталь-
ного переноса генов у E. coli, как патоген-
ных штаммов, так и штаммов нормофло-
ры. В фермерских хозяйствах Краснодар-
ского края может происходить перенос 
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биологических материалов от одного ви-
да животных к другому посредством со-
трудников хозяйств, для ЖКТ которых 
бактериофги семейства Straboviridae так 
же характерны, как и для сельскохозяй-
ственных животных. Выделение новых 
бактериофагов, способных к трансдукции, 
позволяет не только расширить знания о 
роде этих бактериофагов, мало представ-
ленных в GenBank, но и оценить потенци-
ал трансдукционного переноса генов, в 
том числе генов резистентности в кон-
кретном географическом месте. Послед-
нее также позволяет разработать подхо-
ды снижения частоты и интенсивности 
лечебно-профилактических мероприятий 
при выращивании различных животных, 
в том числе, и сельскохозяйственной пти-
цы.  

Выводы. Создание электронного ре-
сурса, проекта NCBI BioSample, секвениро-
вание геномов RB49-подобных бакте-
риофагов позволило связать полученные 
нами генетические данные о бакте-
риофагах с генетическими данными, по-
лученными другими учеными в одной и 
той же географической локации. 
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Болезнь стопы мула (HHM или MF-MULEFOOT) – синдактилия – является генети-
ческой аномалией крупного рогатого скота голштинской породы, в базе данных по ге-


