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Аннотация. COVID-19 стал одним из наиболее ярких примеров инфекционных заболеваний, обусловивших тяжёлую нагрузку на 
национальные системы здравоохранения, которое глобально повлияло на многие факторы жизни человека. Геномная последова-
тельность РНК-содержащих вирусов постоянно меняется со временем. Множество новых мутаций в SARS-CoV-2 отмечено с момен-
та его первого выявления в 2019 г. Секвенирование позволяет выявить последовательность нуклеотидов вируса, включая новые му-
тации. 
Быстрый мониторинг эволюции вируса и популяций циркулирующих штаммов является необходимым этапом в понимании биоло-
гических свойств новых вариантов вируса, динамики их трансмиссии. Такая информация является важной для служб общественно-
го здравоохранения и разработки противоэпидемических мероприятий, которые влияют на благополучие человека, показатели про-
должительности жизни, экономику страны. В период активного распространения новой коронавирусной инфекции в Москве опе-
ративно трансформировалась вся лабораторная служба. Она стала централизованной, объединённой цифровым контуром с мощ-
ным аналитическим центром и современным оборудованием. В статье представлена эволюция лабораторной службы города в пери-
од пандемии, охарактеризованы ключевые этапы развития, описаны механизмы планирования нагрузки на медицинские организа-
ции с учётом динамики заболеваемости населения города Москвы, алгоритмы увеличения мощности лабораторных служб с учётом 
внешней эпидемиологической ситуации.
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Abstract. COVID-19 has become one of the most striking examples of infectious diseases that have caused a heavy burden on national 
health systems, which globally affected many factors of human life. The genomic sequence of RNA-containing viruses is constantly 
changing over time. Many new mutations in SARS-CoV-2 have been noted since its first detection in 2019. Sequencing makes it possible 
to identify the sequence of virus nucleotides, including new mutations. Rapid monitoring of the evolution of the virus and populations of 
circulating strains is a necessary step in understanding the biological properties of new virus variants and the dynamics of their transmis-
sion. Such information is important for public health services and the development of anti-epidemic measures that affect human well-be-
ing, life expectancy, and the country's economy. During the period of active spread of the new coronavirus infection in Moscow, the en-
tire laboratory service was quickly transformed. It has become centralized, united by a digital circuit with a powerful analytical center and 
modern equipment. The article presents the evolution of the city's laboratory service during the pandemic, describes the key stages of 
development, describes the mechanisms for planning the burden on medical organizations, taking into account the dynamics of morbid-
ity in the population of Moscow, algorithms for increasing the capacity of laboratory services, taking into account the external epidemio-
logical situation.
K e y w o r d s : SARS-CoV-2 sequencing; COVID-19 pandemic; management solutions; laboratory service; morbidity management in a megalopolis; load plan-

ning of medical organizations
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Введение

COVID-19 — один из наиболее ярких примеров 
инфекционных заболеваний, создавших тяжёлую 
нагрузку на системы здравоохранения многих 
стран. Пандемия COVID-19 самым серьёзным обра-
зом повлияла на благополучие человека, показатели 
продолжительности жизни, экономику, что приве-
ло к ограничению социальной активности по всему 
миру, закрытию границ, приостановке работы в 
школах и учреждениях бизнеса. Были приняты ме-
ры по строгой изоляции и наложению карантина 
[1—4].

Системные решения принимались в мегаполисе 
и для формирования собственной лабораторной 
службы, способной осуществлять контроль заболе-
ваемости в городе и представлять оперативные дан-
ные для принятия управленческих решений. Дока-
зано, что анализ результатов секвенирования виру-
са и эпидемиологических данных является наиболее 
эффективной стратегией при управлении нагрузкой 
на медицинские организаций, выборе оптимальных 

терапевтических решений и оценке результативно-
сти лечения [5—8]. Важным процессом, сопрово-
ждающим анализ результатов, является организа-
ция массового охвата населения лабораторными те-
стами [9—12].

Москва с самого начала пандемии предпринима-
ла оперативные меры для противодействия распро-
странению вируса. Меры носили медицинский, ин-
формационный, организационный характер. В ре-
жиме оперативного реагирования в городе было ор-
ганизовано комплексное лабораторное обследова-
ние жителей двумя неродственными технологиче-
скими методами: полимеразной цепной реакцией 
(ПЦР) и иммунохемилюминесцентным анализом.

Такой подход потребовал значительной транс-
формации всей лабораторной службы города: созда-
ния новых организационных и информационных 
механизмов управления службой и формирования 
единой информационной системы использования 
результатов лабораторного скрининга для опера-
тивного внедрения новых подходов в лечебно-диа-
гностическом процессе.
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Цель — описание эволюции лабораторной служ-
бы города в период пандемии, ключевых этапов её 
развития, механизмов планирования нагрузки на 
медицинские организации с учётом динамики забо-
леваемости населения Москвы, а также существую-
щих алгоритмов увеличения мощности лаборатор-
ных служб с учётом внешней эпидемиологической 
ситуации.

Материалы и методы
В ходе проведения работы использовался метод 

контент-анализа научных публикаций, находящих-
ся в открытых источниках. Выполнен сравнитель-
ный анализ российских нормативно-правовых ак-
тов отчётов о работе лабораторной службы Депар-
тамента здравоохранения города Москвы (ДЗМ) в 
период пандемии COVID-19 с элементами структу-
рирования и систематизации информации.

Результаты
В Москве в допандемический период уделялось 

значительное внимание оснащению лабораторной 
базы медицинских организаций. Централизация ла-
бораторных исследований включила в себя образо-
вание и дальнейшую организацию деятельности 
централизованных биологических и окружных кли-
нико-диагностических лабораторий. Такое иннова-
ционное решение стало основой для возникновения 
масштабных автоматизированных лабораторных 
центров, реорганизации расходов на весь спектр ла-
бораторной диагностики путём использования бо-
лее эффективных подходов к контролю и управле-
нию всеми типами ресурсов. Кроме того, такое ре-
шение позволило расширить мощности всех лабо-
раторий и тем самым усилить их производитель-
ность. Была произведена технологическая транс-
формация процессов управления качеством лабора-
торных исследований, а процесс осуществления 
всех исследований — максимально автоматизиро-
ван [13, 14].

Анализ статистических показателей деятельно-
сти и оснащения лабораторной службы медицин-
ских организаций, подведомственных Департаменту 
здравоохранения города Москвы, за 2018—2022 гг. 
показал, что несмотря на сокращение числа лабора-
торий в связи с оптимизацией сети, укомплектован-
ность врачами (физическими лицами) клинической 
лабораторной диагностики в подразделениях, ока-
зывающих медицинскую помощь в амбулаторных 
условиях, увеличилась на 13,8%, а лаборантами 
(средний медицинский персонал) — на 16%.

В 2020 г. по сравнению с 2019 г. отмечен рекорд-
ный рост молекулярно-генетических исследова-
ний — с 871 918 до 4 171 057, т. е. почти в 5 раз, 
оснащение амплификаторами (термоциклерами) 
для ПЦР выросло на 28%, из них: амплификаторами 
в режиме «real-time» — на 73%, станциями для вы-
деления автоматического нуклеиновых кислот — на 
20%.

Основополагающими элементами эффективно-
сти продуктивной деятельности столичной системы 
здравоохранения в нейтрализации биологических 

рисков стали доступное необходимое число ресур-
сов и мобилизационное состояние лабораторной 
службы государственной системы здравоохранения 
для осуществления скрининга жителей и обеспече-
ния лечебно-диагностического процесса, что осо-
бенно чётко было продемонстрировано во время 
пандемии COVID-19.

На уровне города встала задача оперативно 
управлять заболеваемостью в мегаполисе и полу-
чать ценную информацию для принятия управлен-
ческих решений по изоляции населения, созданию 
условий оказания медицинской помощи пациентам, 
у которых уже диагностирована COVID-19, и паци-
ентам, которым требовалась экстренная медицин-
ская помощь по другим нозологическим основани-
ям. Более того, была поставлена задача значительно 
расширить методы диагностики COVID-19 за счёт 
доступных достижений биомедицинской науки.

На ранних стадиях распространения заболева-
ния все работы по выявлению штамма коронавиру-
са у населения страны проводились в лабораториях 
Роспотребнадзора. В столице дополнительно были 
задействованы федеральные учреждения: Централь-
ный НИИ эпидемиологии Роспотребнадзора, Рос-
сийский научно-исследовательский противочум-
ный институт «Микроб» и Центр гигиены и эпиде-
миологии в городе Москве. Все исследования осу-
ществляли с помощью особого метода ПЦР с обрат-
ной транскрипцией. В работе использовались набо-
ры реагентов, произведённые Государственный на-
учный центр вирусологии и биотехнологии «Век-
тор». Организация взяла на себя роль информаци-
онно-аналитического узла, собирающего справоч-
но-аналитическую информацию, касающуюся под-
тверждённых положительных результатов диагно-
стики. Для этого пробы, которые необходимо было 
подтвердить, авиационным транспортом в февра-
ле—марте 2020 г. доставлялись в город Новоси-
бирск.

Параллельно нарастанию случаев заражения и 
колоссального роста назначенных лабораторных ис-
следований было постановлено максимально рас-
ширить возможности диагностики COVID-19 путём 
присоединения к общему процессу лабораторий ме-
дицинских организаций, подведомственных Депар-
таменту здравоохранения города Москвы.

Предварительно, до начала деятельности столич-
ных организаций была осуществлена полная реви-
зия московских лабораторий, которые проводят 
ПЦР-исследования: оценено содержание помеще-
ний, работа оборудования, готовность сотрудников, 
наличие средств индивидуальной защиты для вы-
полнения ПЦР-анализов на COVID-19 и др. В ре-
зультате проведённой проверки Департамент здра-
воохранения города Москвы было отобрано из 24 
лабораторий 9, на базе которых сконцентрировали 
имеющиеся материально-технические ресурсы и 
аналитическое оборудование, а также медицинский 
персонал в необходимом количестве. Подготовку по 
программе повышения квалификации «ПЦР в диа-
гностике инфекционных болезней» прошли250 
специалистов лабораторий, в ходе неё обучающиеся 
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изучили и овладели всеми навыками требований 
биологической безопасности при работе с потенци-
ально опасными биологическими агентами I—
II групп патогенности.

Во второй половине марта 2020 г. в лаборатори-
ях государственной системы здравоохранения горо-
да Москвы начато выполнение ПЦР-исследований 
на обнаружение COVID-19. При этом сроки были 
строго зафиксированы, выдача полученных резуль-
татов должна происходить в течение 24 ч с момента 
получения образцов лабораторией.

Была стандартизирована медицинская отчётная 
документация — направление на диагностику, фор-
ма предоставления результатов. Комплексная ин-
формация предоставлялись посредством Единой 
медицинской информационной автоматизирован-
ной системы (ЕМИАС). Автоматизированными ра-
бочими местами (АМР ЕМИАС) оснастили все без 
исключения столичные медицинские организации и 
лаборатории, одновременно подключив к системе 
лаборатории Роспотребнадзора.

На начальном этапе работы использовались 
только ручные методики выполнения ПЦР-исследо-
ваний, требующие больших трудозатрат, поэтому 
критически важным было определить мощности 
каждой лаборатории, а также разработать единые 
подходы к планированию потоков и маршрутиза-
ции биологического материала. По итогам данной 
работы были стандартизованы технологии выпол-
нения исследований, проведена типизация лабора-
торного оборудования, разработаны новые подходы 
к определению максимальной производительности 
каждой лаборатории в зависимости от оснащения, 
наличия подготовленных сотрудников, организа-
ции производства.

За основу принят конвейерный принцип работы 
ПЦР-лабораторий с непрерывным процессом про-

ведения исследований в режиме 24/7. При этом ре-
гистрацию направлений и приём материала прово-
дит немедицинский и средний медицинский персо-
нал. Утверждён оптимальный состав сотрудников 
на каждом этапе проведения анализа. С целью уве-
личения потенциала и возможностей лабораторий 
Правительство Москвы распорядилось комплексно 
обновить лабораторное оборудование и модернизи-
ровать ресурсы ПЦР-лабораторий. За 2 мес лабора-
тории оснастили аналитическим и вспомогатель-
ным оборудованием (250 единиц), в том числе 
47 станциями для выделения и раскапывания проб.

Рис. 1. Заболеваемость населения Москвы новой коронавирусной инфекцией за 2020—2023 годы.
Источник: https://horosho-tam.ru/rossiya/moskva/coronavirus

Комплексное обновление информационных тех-
нологий, непрерывное обучение сотрудников лабо-
раторий, совокупное переоснащение, автоматизи-
рованные алгоритмы действий, непрерывная дея-
тельность в течение всего дня и недели, унифика-
ция, регулярный контроль и наблюдение за деятель-
ностью персонала и процессами, непрерывный 
аудит, организация и координация направлений и 
маршрута биологических образцов дали возмож-
ность лабораторной службе Москвы обеспечить 
своевременное тестирование населения и пациен-
тов методом ПЦР для обнаружения COVID-19. В пе-
риод с марта 2020 г. по декабрь 2022 г. было получе-
но более 28 млн результатов исследований, которые 
были структурированы по предварительному диа-
гнозу, дате забора биоматериала, медицинской орга-
низации, полу и возрасту пациента (рис. 1).

В период пандемии сделан стратегически важ-
ный выбор в сторону современных технологий и 
максимально оперативной адаптации всей системы 
здравоохранения к этим технологиям. В 2021 г. на 
базе Диагностического центра лабораторных иссле-
дований (ДЦЛИ) ДЗМ была создана специальная ла-
боратория по секвенированию генома SARS-CoV-2, 
оснащённая самым современным оборудованием. В 
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результате Москва стала первым городом в стране, 
начавшим проводить секвенирование, что в сово-
купности с ПЦР-тестированием помогало в корот-
кие сроки расшифровать природу вируса, его мута-
ции и характер распространения. Эта лаборатория 
способна выявлять любые новые мутации, штаммы 
и подштаммы SARS-CoV-2, в том числе за счёт вне-
дрения инновационной технологии «Экстракция 
нуклеиновой кислоты образца — подготовка NGS-
библиотеки — секвенирование нового поколения 
(NGS) — анализ данных». По состоянию на 
05.04.2022 ДЦЛИ находился на 1-м месте в рейтинге 
институтов по числу загруженных данных полноге-
номного секвенирования SARS-CoV-2 в националь-
ную российскую базу VGARus  1 [15].

Генетический анализ циркулирующих вирусов 
SARS-CoV-2 является важной задачей не только для 
отслеживания изменчивости и распространения, но 
и для оценки работоспособности используемых 
ПЦР-тест-систем, работ по созданию вакцин и про-
тивовирусных препаратов. Полногеномное секвени-
рование вирусов и анализ полученных данных по-
зволяет расследовать вспышки заболевания, отсле-
живать динамику распространения, определять 
путь попадания на территорию, и, наконец, оцени-
вать разнообразие вирусов SARS-CoV-2 у пациентов 
с COVID-19.

Неоспоримое значение для достижения наилуч-
шего результата деятельности по геномному мони-
торингу за коронавирусной инфекцией имеет взаи-
модействие ДЦЛИ и НИЦЭМ им. Н. Ф. Гамалеи. 
Это взаимодействие началось летом 2021 г. после 
прихода в популяцию штамма DELTA. На тот мо-
мент у сотрудников НИЦЭМ им. Н. Ф. Гамалеи был 
накоплен уникальный опыт по изучению коронави-
руса. Учреждение первыми создало наиболее эф-
фективную вакцину для профилактики COVID-19. 
Однако уже тогда стало понятно, что наиболее эф-
фективные изучение и поиск новых штаммов и под-
штаммов вируса возможны лишь при его систем-
ном и массовом мониторинге, причём с использова-
нием технологии полногеномного секвенирования. 
Суть взаимодействия сводилась не только к переда-
че информации о всех секвенируемых образцах. 
При выявлении новых генетических линий ДЦЛИ 
передавало живые образцы для более детального из-
учения. Полученные новые варианты вирусов выра-
щивали на клеточных линиях и животных, изучали 
их свойства (скорость роста в клетках, эффектив-
ность выработки защитных антител, эффективность 
действующих вакцин и противовирусных лекарст-
венных средств), определяли прогнозные модели по 
тяжести течения заболевания и контагиозности ви-
руса. В ходе совместной работы удалось достигнуть 
60% случаев успешной изоляции вируса от получен-
ных первичных образцов из ДЦЛИ.

Участие ДЦЛИ в клинических испытаниях рос-
сийской вакцины «Спутник V» явилось стартом для 

организации полномасштабного мониторинга рас-
пространения COVID-19 на территории Москвы. 
В период испытаний ДЦЛИ проводил исследования 
диагностических клинических образцов от 16 меди-
цинских организаций-направителей, выполнив 
свыше 200 тыс. анализов на IgM и IgG к COVID-19.

В дальнейшем, выстраивая систему мониторин-
га, ДЦЛИ активно развивал такие направления ла-
бораторной диагностики COVID-19, как исследова-
ния иммунного ответа организма (иммунохимиче-
ские и иммунохроматографические методы опреде-
ления антител, иммуноферментный анализ антител) 
и этиологическая диагностика (ПЦР-диагностика; 
определение антигена вируса; генетические иссле-
дования вируса (NGS и др.).

В систему мониторинга были включены молеку-
лярно-биологические методы как базовая составля-
ющая объективной оценки в доказательной меди-
цине; мониторинг распространения инфекционных 
агентов — вирусологический мониторинг, отслежи-
вание сменяемости генетических линий коронави-
русной инфекции во времени в популяции мегапо-
лиса; мониторинг контагиозности и патогенности 
сменяющихся генетических линий коронавирусной 
инфекции, волнообразного распространения забо-
леваемости; мониторинг коллективного иммуните-
та и эффективности вакцинации (ревакцинации) в 
отношении различных генетических линий; мони-
торинг реинфицирования пациентов.

В рамках научных исследований, выполняемых 
на базе ДЦЛИ, установлена сменяемость генетиче-
ских линий SARS-CoV-2. К примеру, с июля 2021 г. 
до середины января 2022 г. в Москве преобладал 
штамм Дельта (B.1.617.2), но с середины декабря (за-
пуск 16.12.2021) были обнаружены первые образцы 
с штаммом Омикрон (B.1.1.529). Немного более чем 
за месяц этот штамм почти полностью вытеснил 
штамм Дельта. Последние единичные образцы, со-
держащие штамм Дельта, были зафиксированы в за-
пуске от 25.02.2022. С 14.01.2022 в Москве появи-
лась датская разновидность BA.2 (стелс-омикрон), 
которая стала быстро вытеснять остальные линии. 
По данным секвенирования от запуска 08.04.2022, её 
относительная численность составляла более 85% 
исследуемых образцов.

По мнению исследователей, шестая (с лета 
2022 г.) волна была связана с распространением ге-
нетических линий штаммов SARS-CoV-2, а именно, 
«южноафриканскими» вариантами ВА.4 и ВА.5, ко-
торые были впервые идентифицированы в ДЦЛИ 
начиная с 19.06.2022. Именно эти генетические ли-
нии в экспоненциальном росте начали определять 
основу многочисленных популяционных генетиче-
ских линий штаммов вируса SARS-CoV-2 в Москве. 
Данное определение основано на анализе распро-
странённости и популяционном составе 1793 проб с 
SARS-CoV-2 за период с 19.06.2022 по 21.07.2022 — 
стартовый период появления и активной регистра-
ции в популяции Москвы 6-й волны коронавирус-
ной инфекции.

Участие в исследовании, посвящённом изучению 
иммунитета к SARS-CoV-2 в ответ на появление но-

1 Российская платформа агрегации информации о геномах виру-
сов VGARus (Virus Genome Aggregator of Russia — Агрегатор гено-
мов вирусов России).
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вых вариантов вируса в Москве, позволило оценить 
вирусологические и эпидемиологические особенно-
сти доминантных вариантов в контексте проводи-
мой вакцинопрофилактики и определило необходи-
мость оптимизации антигенов, используемых в вак-
цинах [16].

Ещё одним направлением исследований было из-
учение факторов риска тяжёлого течения COVID-
19, мало изученных применительно к российской 
(московской) популяции. Совместно с группой ис-
следователей из НИИ скорой помощи им. Н. В. Скли-
фосовского, лаборатории «Система-БиоТех» в гене-
тическом исследовании выборки из 713 пациентов с 
подтверждённым диагнозом COVID-19 были найде-
ны ключевые SNP в генах TNF и LZTFL1, связанные 
с тяжёлым течением заболевания [17].

В организационном плане это означает, что об-
щий поток пациентов, поступающих в медицинские 
организации с диагнозом «острая респираторная 
коронавирусная инфекция», гетерогенен и на ран-
них этапах может быть разделён на группы пациен-
тов с потенциально лёгким течением и потенциаль-
но тяжёлым течением заболевания по факту нали-
чия или отсутствия в генотипе пациента выбранных 
полиморфизмов TNF rs1800629 и LZTFL1 
rs17713054.

Для формирования контура информационной 
безопасности в городе и создания постоянно попол-
няемой базы знаний о диагностике, лечении 
COVID-19 и контроле эпидемиологической ситуа-
ции был разработан ряд организационных техноло-
гий. Среди них можно выделить алгоритмы сорти-
ровки пациентов в зависимости от степени тяжести 
течения заболевания; модель прогнозирования объ-
ёмов медицинской помощи на амбулаторном и ста-
ционарном уровнях; выбор стратегии лабораторно-
го контроля (включение ПЦР-исследований и само-

стоятельное секвенирование ви-
руса, массовое секвенирование); 
создание библиотеки секвениро-
вания вируса. Кроме того, в пе-
риод пандемии впервые в Мо-
скве была реализована система 
передачи лабораторных данных в 
едином цифровом контуре. Все 
этапы выполнения лабораторных 
исследований: преаналитиче-
ский, аналитический и постана-
литический были реализованы в 
едином цифровом пространстве 
в электронном виде (рис. 2).

Обсуждение
Условия крупного мегаполи-

са в период пандемии COVID-19 
определили необходимость поис-
ка оптимальных, но достаточно 
эффективных способов борьбы с 
инфекцией. В части, касающейся 
лабораторной диагностики, был 
сделан упор на сочетание различ-
ных методов диагностики: ПЦР-

исследование и полногеномное секвенирование, для 
проведения которого и была создана специальная 
лаборатория на базе ДЦЛИ. Работа лаборатории 
полностью оправдала затраченные средства, её ре-
зультаты использовались не только для постановки 
диагноза, но и для формирования системы геномно-
го мониторинга, проведения научных исследова-
ний, усовершенствования методов диагностики 
и др.

Важный вклад в понимание природы 
SARS-CoV-2, его способностей к мутациям внёс 
принятый в Москве подход массового тестирова-
ния. Забор биоматериала осуществляли как государ-
ственные медицинские организации (поликлиники, 
стационары), так и частные (лаборатории, клини-
ки). Были отработаны пути передачи информации 
между организациями различной ведомственной 
принадлежности, налажено оповещение лиц с подо-
зрением на COVID-19. На основании данных ПЦР-
тестирования («АмплиПрайм SARS-CoV-2», «Некст-
Био») были разработаны критерии отбора образцов 
для дальнейшего проведения секвенирования. В ра-
боту брали положительные пробы, имеющие значе-
ние порогового цикла не более 28. Согласно уста-
новленным требованиям ДЗМ, образцы, используе-
мые для секвенирования, должны быть взяты в ра-
боту не позднее 10 дней после подтверждения поло-
жительных результатов теста. Образцы с положи-
тельным результатом теста на наличие SARS-CoV-2 
хранили при температуре 4ºC в течение 72 ч после 
сбора для возможного дальнейшего использования. 
После проведения секвенирования исходные образ-
цы были переведены на температуру —80ºC для по-
стоянного хранения.

На базе ДЦЛИ ДЗМ создаётся библиотека секве-
нирования, в которой на сегодняшний момент хра-
нится 44 952 протестированных исходных образца. 

Рис. 2. Алгоритм передачи данных лабораторных исследований в едином цифровом контуре в пе-
риод пандемии.
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Образцы были подготовлены с использованием 
протокола теста SARS-CoV-2-NGS-тест. Библиотеч-
ные пулы (каждый из которых содержал до 384 об-
разцов) были количественно и качественно оцене-
ны на капиллярной станции 4200 («Agilent Technolo-
gies, Inc.»). Затем пулы были нормализованы до 
4 нМ на флуориметре «Qubit 2.0» («Invitrogen Inc.») 
для обеспечения начальной концентрации для 
секвенирования на платформе «MiSeq» («Illumina 
Inc.»).

После секвенирования данные подвергались 
биоинформационному анализу. Обнаружение виру-
са, генерация консенсусной последовательности и 
определение происхождения/клады были выполне-
ны с использованием приложений minimap2 v2.24, 
iVar v1.3.1, pangolin и Nextclade с актуальными на да-
ту анализа версиями баз данных. Оценивали равно-
мерность покрытия и наличие непокрытых регио-
нов. Поиск мутаций осуществляли с помощью 
SnpEff v5.0. Проводили оценку качества данных с 
использованием ГОСТ Р ИСО 15189—2015 «Лабо-
ратории медицинские. Частные требования к каче-
ству и компетентности».

Мониторинг положительных результатов позво-
лил руководству ДЗМ своевременно принимать ре-
шения об открытии отделений или перепрофилиро-
вании больниц для лечения пациентов с COVID-19. 
Цифровые сервисы Москвы с учётом результатов 
лабораторных исследований в период пандемии по-
зволили прогнозировать и предсказывать эволю-
цию пандемии COVID-19. Прогнозирование нагруз-
ки на медицинские организации осуществляли на 
основе цифровой имитационной модели. Основные 
группы данных, используемые для построения мо-
дели: информация о заболеваемости жителей 
COVID-19; данные о смертности населения и госпи-
тальной летальности; информация о тяжести тече-
ния заболевания COVID-19, данные о деятельности 
медицинских организаций; численности медицин-
ского персонала, в том числе с учётом временного 
выбытия. Для имитационного моделирования было 
осуществлено визуальное конструирование моделей 
с использованием стандартных графических компо-
нентов на основе технологии drag and drop (идео-
графическое моделирование), а также систем ими-
тационного моделирования с интеллектуальными 
системами поддержки принятия решений (эксперт-
ные системы, САПР и т. п.). В результате имитаци-
онного моделирования еженедельно готовились 
предложения по расширению/сокращению коек в 
инфекционных отделениях и принималось реше-
ние о расширении/сокращении штата медицинско-
го персонала в амбулаторном звене.

Заключение
Результаты деятельности лабораторной службы 

Департамента здравоохранения города Москвы в 
период пандемии COVID-19 подтвердили правиль-
ность выбранной стратегии на создание геномного 
надзора с использованием технологий массового те-
стирования и полногеномного секвенирования но-
вого поколения (NGS).

Созданные и усовершенствованные в этот пери-
од протоколы и алгоритмы подготовки проб, подхо-
ды к их анализу позволяют говорить о возможности 
использования метода NGS в рутинной практике с 
целью оценки случаев, например, нозокомиального 
распространения инфекционных заболеваний вну-
три ограниченных коллективов (школы, детские са-
ды, медицинские организации и др.).
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