Таблица S1. Методические подходы, использованные в исследованиях, посвященных поиску микроРНК, потенциально способных связываться с геномами SARS-CoV-2 и других коронавирусов
	№
	Число проанализированных геномов SARS-CoV-2
	Геномы других коронавирусов
	Число проанализи-рованных микроРНК
	Базы данных и инструменты для анализа микроРНК
	[bookmark: _Hlk59264390]Установленное число микроРНК, способных связываться с SARS-CoV-2
	Источники

	1
	1 (MN908947)
	MERS-CoV (NC_019843), SARS-CoV (NC_004718)
	2565
	miRBase v2.21; miRTarget
	3
	[1]

	2
	24 из NCBI и GISAID
	4 SARS-CoV, в т.ч. NC_004718.3
	--
	miRDB
	873, из них 315 уникальных для SARS-CoV-2
	[2]

	3
	60
	Нет
	2654
	miRBase
	для + цепи вирусной РНК - 34 микроРНК и для минус цепи - 45 
	[3]

	4
	1 (MN908947.3.)
	Нет
	2654
	miRBase v2.21; izMiR
	479
	[4]

	5
	65 из NCBI и GISAID
	Нет
	--
	Не указано
	10
	[5]

	6
	1 (NC_045512.2)
	1 SARS-CoV (NC_004718.3), 1 MERS-CoV (NC_019843.3, 4 низко-патогенных HCoV
	896 
	miRBbase v2.21; RNA22 v2
	28 уникальных для SARS-CoV-2
	[6]

	7
	67
	1 SARS-CoV (NC_004718.3)
	--
	miRBase
	79 уникальных для SARS-CoV-2
	[7]

	8
	1 референсный (NC_045512.2); 8595 геномов из GISAID
	Нет
	--
	miRBase v2.21; RNA22 v2
	12 микроРНК, способных связываться с 3’-UTR генома SARS-CoV-2
	[8]

	9
	1 (MTO49951.1)
	Нет
	1872
	miRbase; RNAhybrid
	42
	[9]

	10
	1 (NC_045512.2)
	Нет
	--
	miRDB; MirTarget,
	Указаны 10 с наилучшими показателями связывания
	[10]

	11
	7
	1 SARS-CoV (NC_004718.3);
1 MERS-CoV (KC164505.2)
	--
	VIRmiRNA; miRanda v3.3a
	9
	[11]

	12
	1 (NC_045512.2)
	1 SARS-CoV (NC_004718.3);
1 MERS-CoV (NC_019843.3)
	2605
	TargetScan v7.2; RNA22 v2
	128, из них 6 уникальных для SARS-CoV-2
	[12]

	13
	1 (NC_045512.2)
	Нет
	--
	miRBase v2.21; miRanda, PITA, Targetscan и ComiR
	5
	[13]

	14
	820
	Нет
	1019
	miRDB; RNAhybrid
	1019
	[14]

	15
	1 референсный (NC_045512.2); 34 217 геномов из GISAID
	693 генома бета-коронавирусов, включая SARS-CoV
	ND
	miRBase v2.21; TargetScan, psRNATarget, IntaRNA, RNA22, RNAhybrid
	8 микроРНК, способных связываться с 3’-UTR и 7 — с 5’-UTR генома SARS-CoV-2
	[15]

	16
	10
	Нет
	2654
	miRBase database v22.1; miRanda tool v3.3a
	160, в т.ч. 15 — с более чем 3 сайтами связывания, 12 — со значительной свободной энергией связывания
	[16]


Примечание. NCBI  -  National Center for Biotechnology Information;  GISAID – база данных, включающая сведения о генетической структуре вирусов гриппа и SARS-CoV-2;  «--» информация не приведена.
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