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Приведена характеристика информационного интернет-пространства Института генетики и цитологии НАН Беларуси и сведения о его разработках, включенных в ведомственный реестр результатов научно-технической деятельности НАН Беларуси в рамках автоматизированной системы информационного обеспечения научно-технической деятельности НАН Беларуси (АСИО НТД).

Институт генетики и цитологии Национальной академии наук Беларуси (далее –Институт) является ведущей научной организацией в области генетики, геномики и биотехнологии. Основные направления его научных исследований:

– изучение структурно-функциональной организации геномов растений, животных, микроорганизмов и человека; 

– разработка проблем генетической и клеточной инженерии;

– создание геномных биотехнологий для сельского хозяйства, медицины, спорта, охраны окружающей среды;

– изучение проблем биобезопасности, сохранения генетических ресурсов и мониторинга их использования;

– изучение взаимодействия генома и микробиома.
В Институте функционирует восемь научно-исследовательских лабораторий и один сектор, а также отдел научной и инновационной работы и два координационных центра: Национальный координационный центр биобезопасности и Национальный координационный центр по вопросам доступа к генетическим ресурсам и совместного использования выгод.

Одним из направлений организации и ведения информационного интернет-пространства Института является веб-сайт https://igc.by, который включает его направления деятельности, основные достижения, мероприятия и другую информацию.
Веб-сайт Национального координационного центра биобезопасности (https://biosa-fety.igc.by/) является национальной базой данных по биобезопасности, содержащей систематизированную информацию о законодательстве и научных исследованиях по вопросам безопасности, полевых испытаниях генетически модифицированных организмов (ГМО), ввозе (вывозе), коммерческом использовании в Беларуси ГМО и продуктов на их основе
Веб-сайт Национального координационного центра по вопросам доступа к генетическим ресурсам и совместного использования выгод (https://abs.igc.by/) используется как национальный информационный ресурс о правовом регулировании в области обращения с генетическими ресурсами в Республике Беларусь для юридических и физических лиц, осуществляющих свою деятельность в области обращения с генетическими ресурсами в стране и за рубежом.
Банк данных о генно-инженерных организмах Института содержит информацию о всех генно-инженерных организмах, объектах синтетической биологии, а также по вопросам обеспечения безопасности генно-инженерной деятельности, включая оценку рисков ГИО, высвобождение на опытные поля для испытаний, соответствующие требованиям биобезопасности, использование в хозяйственной деятельности, обнаружение, регистрацию, трансграничное перемещение и транзит ГИО.
Информационный ресурс «Интерактивная база данных мониторинга использования генетических ресурсов Республики Беларусь» от 26 марта 2025 г. используется для систематизации и автоматизации учета взаимоотношений участников обмена генетическими ресурсами – юридических и физических лиц, компетентных национальных органов Республики Беларусь. База данных позволяет регистрировать передачи генетических ресурсов, отслеживать и контролировать их этапы, координировать взаимодействие участников доступа и обмен информацией. 
С целью формирования биоресурсной базы для развития геномных исследований и разработок в 2013 г. в Институте создан Республиканский банк ДНК человека, животных, растений и микроорганизмов, получивший статус национального достояния в 2016 г. Главная его задача – обеспечение длительного хранения, систематизации и использования ценных образцов ДНК в научных целях. 
Информационный ресурс «База данных результатов характера метилирования ДНК «Возраст-эпигеном-Бел» 2021 г. включает более 1 300 образцов ДНК «Возраст-Бел» индивидов, представляющих разные возрастные группы народонаселения Республики Беларусь. Общее количество образцов ДНК и биологического материала, поступивших на хранение на данный момент в биобанк, составило более 17 тыс. 
Сектор биоинформатики, созданный в Институте в 2020 г., проводит биоинформатический анализ геномов, в том числе с использованием оригинальных алгоритмов, с целью первичной и вторичной обработки данных высокопроизводительного секвенирования ДНК и РНК. 

В интересах здравоохранения Институт проводит исследования, направленные на изучение молекулярно-генетических механизмов развития заболеваний человека, прогнозирование риска их возникновения, раннюю диагностику, а также исследование генетической предрасположенности к побочным реакциям и индивидуальной чувствительности к лекарственным препаратам. Это позволяет повышать эффективность терапии, снижать риск осложнений и формировать основы персонализированной медицины.

Исследования охватывают широкий спектр заболеваний: сердечно-сосудистые, эндокринные, костно-мышечные, аутоиммунные, онкологические, орфанные и др. 
Информационный ресурс «Реестр клинических случаев некоронарогенных заболеваний сердца и генетических факторов, повлекших их развитие»  представлен в виде нескольких таблиц с перечнем клинических случаев, подробными клинико-инструмен-тальными и генетическими данными. Разработан алгоритм персонализированной стратификации риска внезапной смерти и жизнеугрожающих тахиаритмических событий у пациентов с некоронарогенными заболеваниями сердца. Полученные данные активно используются в ГУ РНПЦ «Кардиология».
Информационный ресурс «Спектр мутаций генов NPHS1 и NPHS2 у педиатрических пациентов с различными морфологическими формами нефротического синдрома» содержит данные о мутационной изменчивости в экзонах и интронах генов структурных протеинов клубочков почек (нефрина NPHS1 и подоцина NPHS2) у 42 детей белорусской популяции с нефротическим синдромом различных морфологических форм. Данные нашли применение в работе 2-й городской детской клинической больницы для улучшения диагностики и выбора адекватной тактики лечения детей с нефротическим, а также в учебном процессе 1-ой кафедры детских болезней Белорусского государственного медицинского университета .

Информационный ресурс «Результаты генотипирования полиморфных локусов генов, кодирующих ферменты ренин-ангиотензиновой системы, адрено- и глюкокортикоидный рецепторы, у пациентов с атопическими заболеваниями» содержит данные генотипирования детей, страдающих атопическими заболеваниями (изолированные и сочетанные формы атопической бронхиальной астмы, атопический дерматит) по полиморфным локусам генов, кодирующих ферменты ренин-ангиотензиновой системы.
В Институте впервые разработан подход к прогнозированию развития осложнений у недоношенных детей на основе моделирования генных сетей и анализа ассоциированных полиморфизмов. 

Информационный ресурс «База данных клинико-метаболических и молекулярно-генетических характеристик пациентов с ретинопатиями, бронхолегочной дисплазией и лейкомаляцией мозга» содержит данные о молекулярно-генетических, клинико-метаболи-ческих характеристиках 102 недоношенных новорожденных с осложнениями перинатального периода (ретинопатия, бронхолегочная дисплазия, лейкомаляция мозга). Данные использованы для выявления молекулярно-генетических маркеров, ассоциированных с риском и тяжестью ретинопатии, лейкомаляции мозга и бронхолегочной дисплазии у недоношенных детей.
В области фармакогенетики внедрены методики оценки генетической чувствительности к наиболее распространенным группам лекарственных средств. Это позволило повысить точность подбора терапии и минимизировать риск нежелательных реакций.
Разработан в 2024 г. «Калькулятор расчета вероятности развития осложнений при назначении антиагрегантной терапии». Информационный ресурс содержит информацию о полиморфизмах генов, ассоциированных с повышенной вероятностью развития осложнений при назначении антиагрегантной терапии среди пациентов с инфарктом миокарда или ишемической болезнью сердца.

Информационный ресурс «Метаданные секвенирования кишечной микробиоты людей старшей возрастной группы и долгожителей Беларуси» содержит данные метаанализа микробиома людей старшей возрастной группы и долгожителей Беларуси. 

Институтом получены новые знания в области растениеводства и животноводства о генах, влияющих на формирование признаков продуктивности, качества и устойчивости к неблагоприятным факторам у важнейших сельскохозяйственных растений (томат, пшеница, соя, тритикале, рожь, перец, капуста, яблоня, ячмень, картофель, люпин и др.) и животных (крупный рогатый скот, свиньи, норки, перепела, лошади, пчёлы), включая исследования микробных патосистем и фитопатогенов.

Информационный ресурс Методы идентификации аллельного состава генов, контролирующих некоторые хозяйственно-ценные признаки в сортах и линиях пшеницы, используемых в селекционном процессе и производстве на территории Республики Беларусь, при помощи молекулярных маркеров описывает методы определения аллельного состава генов твердозерности Pina-D1 и Pinb-D1, генов запасных белков семян-глютенинов Glu-A1, Glu-B1 и Glu-D1, карликовости Rht1, Rht2, Rht8 и гена предуборочного прорастания семян Vp1, а также методы метод анализа сортов и линий пшеницы на наличие 1BL.1RS ржаной транслокации. Результаты можно использовать при проведении скрещиваний сортов и линий с целью получения новых гибридных форм, обладающих наиболее подходящими для условий районирования признаками. 
В области животноводства внедрены ДНК-технологии по идентификации носителей наследственных дефектов, оценки возможности гибридизации домашних животных, определению степени генетического разнообразия естественных популяций диких видов.
Информационный ресурс «База данных с результатами генотипирования in silico при использовании программы GENIS для пар биологических видов «волк / собака», «дикий кабан / домашняя свинья, «як / крупный рогатый скот», «белый толстолобик / пестрый тостолобик» содержит результаты биоинформатического анализа секвенированных геномов близкородственных биологических видов («волк / собака», «дикий кабан / домашняя свинья, «як / крупный рогатый скот», «белый толстолобик / пестрый тостолобик»). 

Автоматизированная система информационного обеспечения научно-технической деятельности (АСИО НТД) в НАН Беларуси предназначена для формирования и ведения базы данных о результатах научно-технической деятельности и разработках организаций подведомственных НАН Беларуси – ведомственного реестра результатов научно-техни-ческой деятельности НАН Беларуси «Результаты НТД», а также для обеспечения удаленного интернет-доступа к базе данных [1–3].

Институт генетики НАН Беларуси зарегистрировал в АСИО НТД 105 результатов своей научно-технической деятельности. Раздел «Объекты интеллектуальной собственности»:  «Изобретения» – 43 результата; «Сорта растений» – 5; «Базы данных» – 9. Раздел «Технологии» содержит 48 результатов исследований по молекулярно-генетическая технологии, ДНК-технологиям, биотехнологии гомозиготизации генома тритикале, и др. 

База данных «Результаты НТД» содержит информацию о следующих объектах: изобретения, полезные модели, промышленные образцы, сорта растений, технологии, технические условия, научные и технологические процессы, научно-методических рекомендации, способы получения новых веществ, программы ЭВМ, базы данных, системы, комплексы, произведения науки, монографии.

Ответственный представитель организации при помощи интерактивной формы формирует защищенный раздел базы данных результатов в АСИО НТД, затем по мере готовности записи результат НТД нажатием кнопки передается в централизованную базу данных аппарата НАН Беларуси. Далее уполномоченный представитель аппарата НАН Беларуси принимает решение по опубликованию данного результата. 

Для управления и обеспечения безопасности АСИО НТД использует систему «1С-Битрикс: Управление сайтом». 
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