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Вступительное слово

исследованиях, но не экстраполирована на россий
скую популяцию. Результаты подчеркивают цен-
ность локальных биобанков для изучения попу-
ляционных особенностей распределения аллелей 
и выявления генетических факторов, влияющих на 
течение инфекционных заболеваний.

В обзорной статье приведено обоснование це-
лесообразности создания национальной сети бан-
ков фекальной микробиоты (ФМ) с  учетом миро-
вой и  российской нормативно-правовой практи-
ки, существующих ресурсов здравоохранения, при 
участии профильных общественных организаций. 
Широкое региональное разнообразие микробио-
ма позволяет рассчитывать на выявление "супер-
доноров", внедрение персонализированной транс-
плантации ФМ на основе поддержки принятия 
врачебных решений. Внедрение сети банков ФМ 
увеличивает возможности метагеномной регуляции 
здоровья человека в Российской Федерации.

Уважаемые читатели, 

биобанкирование вносит значительный вклад в раз-
витие персонализированной медицины в  России 
и в мире. Уже шестой год наш журнал традиционно 
готовит номер, посвященный задачам биобанкиро-
вания.

Номер открывает статья Борисовой А. Л. и соавт. 
"Стандартизация биобанкирования в России: оцен-
ка уровня внедрения, проблемы и  перспективы". 
Авторы провели анкетирование представителей био-
банков — членов НАСБИО (Национальной ассоциа-
ции и специалистов по биобанкированию). Впервые 
в  России проведено изучение степени внедрения 
международных стандартов биобанкирования в дея-
тельность российских биобанков. Результаты опро-
са показали, что российские специалисты в области 
биобанкирования в  целом демонстрируют привер-
женность качеству и заинтересованность в стандар-
тизации деятельности биобанков.

В  номер вошли двенадцать оригинальных ста-
тей, описывающих новейшие научные достижения 
биобанкирования. Например, на основе коллек-
ций Биобанка ФГБУ "НМИЦ ТПМ" Минздрава 
России и Биобанка Северной Евразии определены 
частоты аллелей и генотипов генов NFKBIA, TLR3, 
TMPRSS2, ассоциированных с  осложнениями при 
COVID-19 (COrona VIrus Disease 2019). Изучена ге-
ногеография SNP-маркеров и  выявлены законо-
мерности их распределения в  коренном народона-
селении России и  мира. Авторы составили карты 
геногеографической изменчивости, которые по-
зволяют выявить регионы России и  мира, для ко-
торых анализируемые ДНК-маркеры в наибольшей 
степени являются рисковыми при тяжелом течении 
COVID-19.

Генетические вариации в  генах, кодирующих 
белки врождённого иммунитета, включая TLR-ре
цепторы, а  также в  генах, регулирующих интерфе-
роновый ответ и воспаление, могут определять тя-
жесть COVID-19. 

В  другом исследовании изучена частота встре-
чаемости четырех полиморфизмов генов MUC5B 
rs35705950, TERT rs2736100, TLR3 rs3775290 и TLR7 
rs179008 в  популяции, ассоциация которых с  тя-
жестью COVID-19 уже доказана в  международных 
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