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Аннотация
Введение. С развитием технологий секвенирования растёт объём геномных данных, что требует разра-
ботки показателей для оценки качества сборок геномов. Современные инструменты (Plantagora, SQUAT, 
QUAST, BUSCO, CheckM2 и др.) являются унифицированными, но при этом не учитывают особенностей 
организации генома конкретных видов. Особенно остро стоит вопрос импортозамещения биоинформаци-
онных инструментов в условиях ограниченного доступа к зарубежным технологиям. Кроме того, отсутству-
ют специализированные методы оценки качества сборок генома Pseudomonas aeruginosa, что ограничи-
вается общими метриками (N50, количество контигов).
Цель работы — разработка алгоритма и критериев на основе комплексного подхода для специфической 
оценки качества полногеномного секвенирования представителей вида P. aeruginosa.
Материалы и методы. Исследование проводили на 108 штаммах P. aeruginosa. Авторское программное 
обеспечение разработано на языках Java и Python.
Результаты. Разработан алгоритм оценки качества полногеномных данных P. aeruginosa на основе ана-
лиза ключевых генов жизнеобеспечения (fur, algU, dinB и др.), размера генома, GC-состава и показателя 
N50. Геномы с отсутствием ключевых генов или структурными ошибками классифицируются как плохие 
или средние, последние не рекомендуются для филогенетического анализа. Алгоритм предлагает про-
стые и понятные параметры оценки качества полногеномных данных.
Заключение. На основе анализа генов жизнеобеспечения, размера генома, GC-состава и показателя N50 
нами разработана классификация качества сборок геномов P. aeruginosa (хорошее, среднее, низкое). Соз-
даны алгоритм и программа «Genomes Validator» для оперативной оценки.
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Abstract
Introduction. With the development of sequencing technologies, the volume of genomic data is increasing, 
which necessitates the development of metrics for assessing the quality of genome assembly. Despite the unified 
nature of modern instruments (Plantagora, SQUAT, QUAST, BUSCO, CheckM2, etc.), they do not take into 
account the specific genome organization of particular species. The issue of import substitution of bioinformatics 
tools is particularly acute given limited access to foreign technologies. Furthermore, there are no specialized 
methods for assessing the quality of Pseudomonas aeruginosa genome assemblies, which is limited to general 
metrics (N50, number of contigs).
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The aim of the study is to develop an algorithm and criteria based on a comprehensive approach for the specific 
assessment of the quality of whole-genome sequencing of P. aeruginosa.
Materials and methods. The study was conducted on 108 strains of P. aeruginosa. The proprietary software is 
developed in Java and Python languages.
Results. An algorithm for assessing the quality of P. aeruginosa whole-genome data has been developed 
based on the analysis of key housekeeping genes (fur, algU, dinB, etc.), genome size, GC content, and the N50 
value. Genomes lacking key genes or with structural errors are classified as poor or medium, with the latter not 
recommended for phylogenetic analysis. The algorithm offers simple and clear parameters for assessing the 
quality of whole-genome data.
Conclusion. Based on the analysis of essential genes, genome size, GC content, and the N50 index, we have 
developed a classification of the quality of P. aeruginosa genome assemblies (good, medium, low). An algorithm 
and the Genomes Validator program have been created for rapid assessment.
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Введение
С развитием технологий высокопроизводи-

тельного секвенирования и снижением их стоимо-
сти объёмы производимых данных о геномах растут 
в геометрической прогрессии. Проекты, использу-
ющие большие массивы данных полногеномного 
секвенирования (whole-genome sequencing, WGS), 
имеют множество преимуществ: повышается ста-
тистическая мощность, появляется возможность 
проверять различные гипотезы о микро- и макроэ-
волюции геномов.

Постоянное совершенствование технологий 
секвенирования и биоинформатического анализа 
повысило значимость WGS в биологии, медицине, 
фармацевтике и сельском хозяйстве, стимулируя 
проведение сравнительных геномных исследова-
ний. Однако рост числа проектов и лабораторий, за-
нимающихся секвенированием, привёл к увеличе-
нию количества сборок геномов, не всегда пригод-
ных для анализа. Это подчеркнуло необходимость 
оценки качества данных полногеномных сборок для 
исследователей, использующих эти данные. В связи 
с этим возникла потребность в разработке стандарт-
ных показателей для сравнения качества сборок и 
аннотаций геномов, а также для оценки эффектив-
ности различных методов их получения.

Недавние исследования оценки качества сбор-
ки геномов были сосредоточены либо на контро-
ле качества перед сборкой, либо на оценке сборки 
с точки зрения непрерывности и правильности.  
Однако оценка корректности зависит от эталона и 
неприменима для проектов сборки de novo. Следо-
вательно, стоит изучить методы, позволяющие по-
лучать отчёты об оценке качества как после сборки, 

так и до неё, для проверки качества/корректности 
сборки de novo и входных данных [1].

Для сборок генома такие показатели, как коли-
чество контигов, количество скафолдов, N50 (мак-
симальная длина контига, при котором суммарная 
длина всех контигов, не короче этой величины, со-
ставляет не менее 50% от общей длины всей конти-
гов в сборке), дают только краткое представление о 
качестве генома, не всегда отражая его аналитичес
кую пригодность. 

В свою очередь на сегодняшний день сущест
вует достаточное количество ресурсов и инстру-
ментов для постаналитического этапа работы, а 
также оценки качества геномов: Picard1, SQUAT [1],  
Plantagora [2], QUAST [3], CheckM1 [4], CheckM2 [5], 
GenomeQC [6], BUSCO [7]. Однако они являются 
унифицированными и представляют собой алго-
ритмы разной направленности, иногда удобные для 
анализа только эукариотических организмов, при 
этом не учитывающие особенностей организации 
генома конкретного вида. Одним из наиболее уни-
версальных и широко применяемых инструментов, 
использующих гены для оценки данных WGS, яв-
ляется BUSCO. В отличие от упомянутых выше ре-
шений, BUSCO фокусируется на анализе геномов, 
используя эволюционно консервативные гены-ор-
тологи, которые считаются «универсальными» 
для некоторых таксономических групп (бактерий, 
грибов, растений или животных). Однако BUSCO 
не даёт ответа о качестве анализируемого генома, 
выдавая только процент обнаруженных/необнару-
женных генов-ортологов, и заключительный ответ 
должен сформировать сам специалист. Вместе с 
тем гены-ортологи могут утрачиваться без потери 

1	 Pickard Tools. GitHub repository. Broad Institute; 2019. 
 	 URL: http://broadinstitute.github.io/picard
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жизнеспособности бактерий, в отличие от генов до-
машнего хозяйства, что может привести к ошибке 
оценки качества генома.

В настоящее время WGS возбудителей инфек-
ционных заболеваний широко используется для их 
изучения, определения их происхождения и рас-
пространения. Для оценки качества такого большо-
го количества данных необходимы отечественные 
программные инструменты. Последнее особенно 
важно ввиду того, что импортозамещение стано-
вится одной из стратегических задач в условиях, 
когда доступ к зарубежным технологиям, а также 
иностранным банкам данных затруднён [8].

Критериев оценки данных WGS для представи-
телей Pseudomonas aeruginosa на сегодняшний день 
нет. Существуют программные сервисы, которые 
осуществляют оценку в общих (неспецифических) 
критериях (N50, количество контигов и т. п.) и не учи-
тывают особенности конкретного микроорганизма.

Цель исследования — создание алгоритма и 
критериев для оценки качества данных WGS пред-
ставителей вида P. aeruginosa, а также создание оте-
чественного программного обеспечения, способно-
го оценить качество данных WGS. 

Материалы и методы 
В работе использовали 108 геномов штаммов 

P. aeruginosa: 24 штамма получены из Коллекции 
патогенных микроорганизмов Ростовского-на-Дону 
противочумного института Роспотребнадзора (вы-
делены в Ростове-на-Дону, Хабаровске, Мариуполе 
в 2022–2024 гг.), 84 штамма получены из междуна-
родной базы NCBI. WGS проведено в ходе реали-
зации федерального проекта социально-экономи-
ческого развития Российской Федерации до 2030 г.  
«Санитарный щит страны — безопасность для 
здоровья (предупреждение, выявление, реагирова-
ние)». Секвенирование проводили на платформе 
«MiSeq» («Illumina») с использованием набора для 
секвенирования «MiSeq Reagent Kit v2 (500-cycles)» 
(«Illumina»). Этот метод позволяет получать прочте-
ния длиной 2 × 251 нуклеотидов, покрытие геномов 
составляло 8–20. 

Оценку первичных данных секвенирования 
проводили с использованием программы FastQC. 
Собранные данные WGS анализировали с помощью 
программы QUAST2 [4]. Для тримминга и коррек-
ции ридов использовали алгоритмы Trimmomatic [9]  
и Lighter [10]. Сборку геномов, представленных в ви-
де ридов, проводили с использованием программы 
Spades [11]. Все геномы прошли первичную оцен-
ку с помощью программы Kraken 2, позволяющей 
определять принадлежность фрагментов ДНК к раз-

2	 Andrews S. FastQC: a quality control tool for high throughput 
sequence data; 2010. URL: https://bioinformatics.babraham.
ac.uk/projects/fastqc/

личным прокариотическим видам [12]. В качестве 
референс-генома были использованы данные WGS 
штамма PAO1 из международной базы NCBI [13]. 

Авторское программное обеспечение разраба-
тывали на языках программирования Java и Python. 
Алгоритм поиска последовательностей генов  
в сборке осуществляли с помощью локального вы-
равнивания Смита–Ватермана с минимальным по-
рогом сходства 80%. 

Раcсчитывали доверительный интервал (фор-
мат представления данных — M ± SD), различия 
считали значимыми при p < 0,05.

Результаты 
Известно, что в составе генома возбудителя 

синегнойной инфекции имеется ряд генов, крити-
чески важных для его жизнедеятельности. Такие 
гены получили название «гены жизнеобеспечения» 
(housekeeping genes). Очевидно, что если в данных 
WGS отсутствует какой-либо из этих генов, то это 
является ошибкой секвенирования и/или сборки 
генома. Именно данная особенность и была поло-
жена в основу предлагаемого нами алгоритма —  
в сиквенсе хорошего качества должны обнаружи-
ваться все гены жизнеобеспечения. Разумеется, при 
этом большое значение имеет подбор генов, по ко-
торым будет проводиться контроль качества. 

Один из критериев для оценки качества гено-
мов, который был продуман нами для алгоритма, — 
это выбор генов, которые будут отобраны по сле
дующим критериям: 

•	 нуклеотидные последовательности в преде-
лах 1000 пар оснований (п. о.); 

•	 ген должен быть однокопийным; 
•	 ген должен непосредственно участвовать  

в физиологической деятельности микроорга-
низма, выполняя основные функции для жиз-
недеятельности; 

•	 ген должен присутствовать у всех штаммов 
P. aeruginosa. 

Для оперативной видовой идентификации 
P. aeruginosa был выбран ген oprI. Основной зада-
чей является оценка качества данных секвениро-
вания не только на основе идентификации генов 
жизнеобеспечения, но и на транслировании их 
последовательностей. Учитывая, что данные гены 
являются критически важными для существования 
микробной клетки, их отсутствие в геноме или кри-
тические ошибки трансляции (стоп-кодоны) расце-
ниваются как ошибка секвенирования.

Гены жизнеобеспечения, по которым осущест-
влялась валидация выбранных полногеномных по-
следовательностей P. aeruginosa: fur, algU, dinB, 
dnaQ, holA, holВ, PA0472, fpvI, tonB1, cntL, sigX, 
capB, cspD, groES, rpoH. Выбранные гены являются 
обязательными для функционирования и выжива-
ния в окружающей среде и макроорганизме. В каче-
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стве критериев оценки полногеномных последова-
тельностей были выбраны следующие параметры: 
GC-состав геномов P. aeruginosa, размер полноге-
номной последовательности P. aeruginosa, значение 
скафолда N50. 

После проведения исследования и выбора кри-
териев оценки качества геномов разработано про-
граммное обеспечение «Genomes Validator», кото-
рое для удобства предполагает работу в «пакетном 
режиме», анализирует неограниченное количество 
геномов, результаты выдаются в табличном виде. 
При этом для каждого генома указываются назва-
ние исходного файла, вид, качество (bad, average, 
good), длина, показатель N50, показатель GC-соста-
ва, причина невалидности генома (рис. 1). 

Разработанная программа «Genomes Validator» 
является кросс-платформенной, имеет графический 
интерфейс, не требует установки, позволяет анали-

зировать несколько геномов сразу и доступна для 
скачивания на сайте https://github.com/alexeyvod/
GenomesValidator, обладает интуитивно понятным 
интерфейсом и удобна для пользователей без навы-
ков программирования.

Валидация программы была проведена на вы-
борке из 108 полногеномных последовательностей 
штаммов P. aeruginosa. По итогам валидации были 
идентифицированы геномы хорошего (63%), сред-
него (29%), плохого (8%) качества. Из дальнейшего 
анализа были выведены 37% анализируемых геномов 
(среднего и плохого качества), что может помочь из-
бежать ошибок при дальнейших расчётах с исполь-
зованием биоинформатических методов. Средний 
показатель N50 среди выборки был равен 1 250 527. 

Параметры N50, длина генома, GC-состав бы-
ли идентичными показателям программ, взятых для 
сравнения: «CheckM2» и «QUAST». Однако эти 

Рис. 1. Демонстрация работы программы «Genomes Validator», результат анализа геномов приводится в табличном 
формате.
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программы не предоставляют параметры оценки 
качества геномов.

При оценке качества бактериальных гено-
мов с использованием программного обеспечения 
«CheckM2» нами установлено, что геномы со зна-
чением Completeness, равным 100, демонстрирова-
ли значительную вариабельность показателя кон-
таминации (Contamination). Вместе с тем приме-
нение инструмента «Genomes Validator» позволило 
дополнительно оценить размер полногеномной 
последовательности, что может быть более инфор-
мативным для практического анализа данных WGS 
(рис. 2). Данный параметр позволяет предваритель-
но судить о наличии внехромосомных элементов  
в геноме исследуемого штамма. Следует учитывать, 
что контаминация ДНК посторонней микрофлорой, 
как правило, отражается на общем GC-составе и су-
щественном изменении размера генома, тогда как 
присутствие плазмид или других мобильных гене-
тических элементов не вызывает существенных из-
менений этого параметра. 

На основании проведённого статистического 
анализа параметров Completeness и Contamination 
(таблица) выявлено, что значения Contamination  
в диапазоне от 2 до 8 могут свидетельствовать о 
возможной низкой достоверности полученных дан-
ных WGS. Однако такие результаты также могут 
быть обусловлены специфическими особенностя-
ми генома клинического изолята. Так, геном штам-
ма Ps-agn-2889, проанализированный в программе 
«CheckM2», имеет показатель Completeness = 100 
при Contamination = –35,65, однако из полученных 
данных причина контаминации не ясна. При анали-
зе в программе «Genomes Validator» увеличенный в 
1,5 раза размер генома и GC-состав указывают на 
явную контаминацию посторонней бактериальной 
ДНК. Геном клинического штамма 44269 проана-
лизированный в программе «CheckM2», имеет по-

казатель Completeness = 100 при Contamination = 
–12,04, что ставит под сомнение его качество. Тем 
не менее при использовании программы «Genomes 
Validator» размер генома и GC-состав указывают 
на явное присутствие внехромосомных элементов, 
которые влияют на показатель Contamination, а не 
на контаминацию чужеродной ДНК, что следует из 
исследования авторов штамма [16].

Обсуждение
В качестве гена, определяющего видовую при-

надлежность, был выбран oprI по ряду причин: ну-
клеотидная последовательность 253 п. о., что даёт 
возможность определить видовую принадлежность 
даже в случае очень плохого качества данных WGS; 
белок OprI выполняет важную роль в связывании 
с пептидогликаном, участвует в иммунологиче-
ских реакциях и чувствительности к антимикроб-
ным пептидам [15–17]. Этот ген был выбран, по-
скольку одно из метаисследований показало, что 
он успешно применяется для идентификации вида  
P. aeruginosa с высокой точностью [18].

Гены жизнеобеспечения, по которым будет 
осуществляться валидация выбранных полноге-
номных последовательностей P. aeruginosa (fur, 
algU, dinB, dnaQ, holA, holВ, PA0472, fpvI, tonB1, 
cntL, sigX, capB, cspD, groES, rpoH), были выбраны 
в результате анализа данных литературных на осно-
вании их функциональной значимости.

Ген fur является основным регулятором по-
глощения железа у прокариотических организмов, 
необходим P. aeruginosa для реализации патогене-
за, а также выживания в условиях дефицита желе-
за [19]. 

Сигма-фактор algU — ключевой регулятор ре-
акции на стресс, который контролирует экспрессию 
более 300 генов, играет важнейшую роль в синтезе 
факторов вирулентности и патогенезе посредством 
кворум-сенсинга, усиливает выработку альгината, 
повышая экспрессию оперона algD [20]. 

В SOS-опосредованный мутагенез вовлека-
ются продукты гена dinB, которые осуществляют 
трансслезионный синтез ДНК (через повреждение), 
демонстрируя низкую точность, но при этом помо-
гая оперативно реплицировать ДНК в ответ на раз-
личные агенты, её повреждающие. Однако проис-
ходит накопление мутаций, которые в свою очередь 
помогают приобретать адаптивные механизмы в 
ответ на антибактериальные препараты [21]. 

Сравнение показателей качества программ «CheckM2» и 
«Genomes Validator»

«Genomes  
validator»

«CheckM2»

completeness contamination

Good 99,99 ± 0,001 0,98 ± 0,203

Average 83,89 ± 1,865 2,23 ± 0,222

Bad 81,01 ± 6,667 8,72 ± 3,708

Примечание. Указаны данные при p < 0,05.

Рис. 2. Фрагмент таблицы сравнительной характеристики работы программ «CheckM2» и «Genomes validator».
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ДНК-полимераза III ε-субъединица, коди-
руемая геном dnaQ, очень важна и обеспечивает 
3′-5′-экзонуклеазную активность, корректируя 
несоответствия, встречающиеся при репарации 
ДНК, что позволяет удалять и исправлять несо-
впадающие пары оснований. Мутации гена dnaQ 
могут приводить к нарушению этих процессов, 
при этом частота мутаций в геноме увеличивается 
более чем в 1000 раз [22]. Холофермент ДНК-по-
лимераза III состоит из δ-, δ′-субъединиц, которые 
кодируются генами holA, holВ, образуя сложный 
комплекс с ε-субъединицей гена dnaQ и совмест-
но участвуя в репарации ДНК [23]. Ген PA0472 
кодирует σ-фактор РНК-полимеразы. Тяжело су-
дить, какую роль в геноме P. aeruginosa выполняет 
конкретный σ-фактор, но известно, что σ-факторы 
РНК-полимераз выполняют огромный спектр жиз-
ненно необходимых функций: распознавание про-
мотора, расплетение двухцепочечной ДНК, связы-
вание с РНК-полимеразой, контроль транскрипции. 
Они участвуют также в транскрипции специфиче-
ских регулонов, связанных с ответом на измене-
ния окружающей среды, включены в транспорт  
железа [24]. 

Одним из σ-факторов РНК-полимеразы, уча-
ствующей в процессах ассимиляции железа, явля-
ется белок FpvI, кодируемый геном fpvI, который 
вовлечён в процессы регуляции поглощения высо-
коаффинного сидерофора — пиовердина, являюще-
гося важным фактором вирулентности, т. к. спосо-
бен вытеснять железо из комплекса железо–транс-
феррин [25]. 

P. aeruginosa имеет в своём геноме 3 гена, коди-
рующие белки TonB (tonB1, tonB2 и tonB3), и только 
белок TonB1, кодируемый tonB1, взаимодействует с 
TonB-зависимыми переносчиками, задействован-
ными в поглощении железа или гема [26]. 

Помимо основных сидерофоров, P. aeruginosa 
вырабатывает ещё один металлофор, кодируемый 
геном cntL, под названием псевдопалин, необходи-
мый в усвоении и использовании в своём патогене-
зе цинка, кобальта и никеля. Уреаза, которая явля-
ется никельзависимым ферментом, вырабатывается 
P. aeruginosa, в то время как кобальт необходим 
для кобаламинзависимой рибонуклеотидредуктазы 
(NrdJab), выполняющей функцию формирования 
биоплёнки в условиях ограниченного доступа кис-
лорода [27].

Известно, что у P. aeruginosa sigX участву-
ет только в транскрипции собственного гена и в 
значительной степени отвечает за транскрипцию 
oprF, кодирующего основной белок внешней мем-
браны OprF, который, в свою очередь, участвует в 
нескольких важнейших функциях: поддержание 
структуры клетки, проницаемость внешней мем-
браны, распознавание иммунной системы хозяина 
[28]. При удалении или нокаутированнии генов 

algU и sigX в геноме PAO1 нарушается формиро-
вание биоплёнки [29]. 

Гены capB и cspD отвечают за кодирование 
белков холодового шока, участвующих в адаптации 
к холоду в окружающей среде [30]. 

Ген groES кодирует белок теплового шока, 
который помогает выживать микроорганизму при 
температуре 42°C [31]. Как известно, эти механиз-
мы устойчивости являются неотъемлемой частью 
физиологии клеток P. aeruginosa [31]. 

σ32-Фактор, кодируемый геном rpoH, высту-
пает основным регулятором реакции на тепловой 
шок, контролируя в том числе работу groES [32]. 

Выбранные гены жизнеобеспечения подтвер-
дили свою релевантность с точки зрения их клю-
чевой роли в жизнедеятельности P. aeruginosa, 
продемонстрировав важность их функциониро-
вания для биологических процессов данного ми-
кроорганизма. Кроме того, идентификация генов 
не только идёт по нуклеотидной последовательно-
сти, но и транслируется в аминокислотную. Этот 
способ был выбран для того, чтобы детектировать 
стоп-кодон в гене и демонстрировать не только 
его нахождение в геноме, но и функциональность. 
Таким образом, при оценке качества данных кри-
терием плохого качества генома будет считаться 
отсутствие одного или более из выбранных генов. 
Если у генома, выбранного в анализ, показатели 
N50 будут от 10 000 и выше, но один из генов-кан-
дидатов имеет стоп-кодон, то его можно отнести 
к геному среднего качества. Вместе с тем, по на-
шему мнению, использовать геном такого качества 
для филогенетического анализа, SNP-типирования 
или MLST-анализа не рекомендуется. При этом 
поиск в геноме тех или иных генов осуществлять 
можно, но без использования их для типирования 
анализируемого штамма.

Несмотря на высокие показатели N50, а также 
другие параметры оценки, отсутствие двух и более 
генов указывает на плохое качество данных WGS. 
Параметр N50 используется для оценки и сравне-
ния качества сборки генома, позволяя выбирать 
лучшую среди вариантов хорошего/высокого каче-
ства (good).

Следующий критерий, с помощью которого 
оценивали качество данных WGS, стал GC-состав 
геномов P. aeruginosa. Анализируя геномы штам-
мов с помощью программы «CheckM2», мы за-
метили, что геномы с показателями Completeness 
> 97% и Contamination < 3% имеют GC-состав от 
63,8 до 66,6%, в связи с чем нами были установле-
ны пороговые значения 65,2 ± 2,5%. Диапазон был 
выбран шире, чтобы учесть возможные изменения 
геномного состава. Этот критерий был подкреплён 
анализом источников литературы, что не противо-
речило нашим результатам и позволило включить 
данный параметр в комплексный критерий оценки 
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качества геномных сборок [33, 34]. Указанный кри-
терий демонстрирует, присутствует ли «контамина-
ция» чужеродной ДНК или ридов родственных ви-
дов выбранного генома/геномов для последующего 
анализа. 

Валидация данных WGS с использованием 
этого критерия происходит по следующему прин-
ципу: если выбранный для анализа геном попадает 
в установленные значения GC-состава, он оцени-
вается как геном хорошего качества. В том случае, 
если выбранный геном не попадает в установлен-
ные значения GC-состава, он оценивается как геном 
плохого качества.

Качество генома также оценивается по размеру 
полногеномной последовательности P. aeruginosa. 
Так, для оценки данных WGS были использованы 
критерии минимального и максимального допусти-
мых размеров генома. За минимальное значение 
генома был принят размер 5,84 Mб, за максималь-
ное — 8,26  Mб. Основой для принятия решения 
использования этих значений послужили данные 
литературы: так, в исследованиях были озвучены 
показатели, при которых вспомогательный геном 
может варьировать в пределах 6,9–18,0% [35, 36]. За 
стандартное значение длины полногеномной после-
довательности P. aeruginosa был принят параметр 
6–7 Мб [35, 37]. 

На основании вышеизложенного, критерием 
оценки хорошего качества генома P. aeruginosa бу-
дет являться геном размерами 5,84–8,26 Mб. В слу-
чае если анализируемый геном будет выходить за 
указанные значения, его качество будет оценено как 
плохое либо среднее, или же следует рассмотреть 
вариант более детального и пристального анализа 
данного генома, дабы исключить его структурные 
особенности.

Геномы, имеющие «средний» уровень, могут 
быть использованы ограниченно для филогенети-
ческого анализа, SNP-типирования или MLST-ана-
лиза, однако они могут быть использованы для по-
иска тех или иных генов (без их типирования) или 
INDEL-анализа.

Геномы, имеющие «плохой» уровень качества, 
рекомендуется не брать в биоинформационный ана-
лиз и корректировать путём проведения повторного 
секвенирования.

Кроме программ «CheckM2» и «QUAST», 
выбранных в качестве инструментов сравнения, 
существуют программы «SQUAT» и «Plantagora», 
однако они не соответствуют критериям наших 
объектов исследования, т. к. разработаны преиму-
щественно для эукариотических организмов. В то 
же время «CheckM2» является инструментом, раз-
работанным для оценки качества прокариотических 
геномов, а «QUAST» — универсальная программа. 
В разработке нашего критерия оценки мы поста-
рались уйти от сложных таблиц с математически-

ми параметрами, оценивающими качество данных 
WGS, которые предоставляет «QUAST» по итогам 
анализа. Это предполагает участие в анализе специ-
алистов-биоинформатиков, а также, по нашему мне-
нию, не отражает в полной степени качество WGS 
данных, а оценивает то, как качественно была про-
ведена сборка генома [3]. В то же время «CheckM2» 
предоставляет цифровые данные о показателях 
анализируемого генома по различным параметрам, 
не давая чётких заключений о том, какого качества 
геном и можно ли его использовать для дальней-
шей работы. Показатель Contamination в некоторых 
случаях не отражает качества геномов клинических 
изолятов, содержащих внехромосомные элементы.

Таким образом, мы постарались, с одной сто-
роны, подобрать ясные и чёткие параметры оцен-
ки данных WGS, с другой стороны, упростить для 
пользователя получение конкретного результата, 
не прибегая к углублённому биоинформатическому 
анализу, без использования командных строк. 

Заключение
Проведено комплексное исследование, в ко-

тором нами были отобраны гены жизнеобеспече-
ния, позволяющие оценить качество данных WGS  
P. aeruginosa. Определены критерии оценки каче-
ства: размер длины генома, GC-состав, которые по-
зволяют оценить сборку генома P. aeruginosa. 

На основе валидированных критериев оценки, 
проверенных на выборке геномов, можно классифи-
цировать сборку генома P. aeruginosa по уровню ка-
чества исходного материала на три категории: хоро-
шее, среднее и низкое. Хорошее качество — длина 
генома соответствует среднему размеру генома для 
вида ± 18%, доля GC составляет ± 2,5% от средне-
го показателя P. aeruginosa, все гены жизнеобеспе-
чения найдены, трансляция их белкового продукта 
не нарушена стоп-кодоном. Среднее качество — все 
гены жизнеобеспечения найдены, но обнаруже-
ны ошибки их трансляции вследствие образования 
стоп-кодона из-за ошибки секвенирования. Низкое 
качество — не найден хотя бы один ген системы жиз-
необеспечения либо размер генома или GC-состав не 
соответствует значению, характерному для вида.

Разработаны алгоритм и общедоступная про-
грамма для оперативного анализа на основе данных 
WGS P. aeruginosa «Genomes Validator». 
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