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«Болезнь X» – термин ВОЗ, введенный в 2018 году для обозначения потенциального 
неизвестного патогена, способного вызвать пандемию. Такой патоген может иметь скрытое 
течение и не иметь значимой гомологии с известными последовательностями. Языковые 
модели, обученные на нуклеотидных последовательностях, могут выявлять функциональные и 
структурные закономерности геномов без выравнивания с известными последовательностями, 
что особенно полезно для анализа изменчивых или новых данных. В этом исследовании мы 
применили большие языковые модели (LLM) для мониторинга изменений представленности 
последовательностей в метагеномных данных до и после начала пандемии COVID-19. Из базы 
NCBI отобраны метагеномы: препандемический набор до 2019 года и постпандемический с 
2020 года, по 367 SRR-запусков в каждом. Нуклеотидные последовательности преобразуются 
в эмбеддинги моделью ViraLM – из каждого из 12 слоев трансформера извлекаются векторы 
и усредняются по токенам. Затем данные обрабатываются методом главных компонент (PCA), 
после чего их распределение анализируется с помощью разбиения пространства на ячейки и 
сравнения их заполненности ячеек с помощью теста Колмогорова–Смирнова для выявления 
различий между двумя датасетами. Метод успешно обнаружил присутствие SARS-CoV-2 в 
постпандемическом наборе с чувствительностью до 70%.
Финансирование: Исследование поддержано государственным заданием «Разработка 
алгоритмов выявления новых уникальных последовательностей ДНК или РНК в метагеномах и 
их фенотипических характеристик in vitro», номер 122030900069-4.


