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Подаю на конкурс цикл из трех работ: 1. Proteomics-based scoring of cellular response to stimuli 

for improved characterization of signaling pathway activity, 2. Determinants of Antibiotic Resistance 

and Virulence Factors in the Genome of Escherichia coli APEC 36 Strain Isolated from a Broiler 

Chicken with Generalized Colibacillosis, 3. Ultrafast metaproteomics for quantitative assessment of 

strain isolates and microbiomes (основная). 

 

Симбиотические микроорганизмы, населяющие организм человека оказывают 

существенное влияние на его состояние. Изменения состава микробиома и его 

функциональной активности может привести к целому ряду заболеваний. Современные 

подходы к анализу микробиоты включают в себя методики геномного анализа и 

функциональные тесты. Однако, эти методики не позволяют производить количественное 

сравнение различных микробиомов и производить панорамный анализ функциональной 

активности. Также огромную социоэкономическую значимость имеет другая проблема, 

связанная с микроорганизмами - антибиотикорезистентность. Изучение механизмов 

антибиотикорезистентности и поиск новых антибиотиков требует огромного объема 

исследований и, соответственно, разработки более совершенных методик. 

В данном цикле работ представлен новый метод протеогеномного анализа 

бактериальных культур и микробиомов, позволяющий исследовать видовой состав образцов, а 

также проводить анализ функциональной активности. В основе экспериментальной методики 

лежит уникальный подход, включающий в себя отказ от спектров фрагментации и 

существенное сокращение хроматографического разделения. При биоинформатическом 

анализе полученных спектров используются самые современные подходы, позволяющие 

эффективно извлекать наиболее полную информацию из больших массивов 

экспериментальных данных. 

В основной работе данного цикла “Ultrafast metaproteomics for quantitative assessment of 

strain isolates and microbiomes” представлены новые биоинформатические алгоритмы для 

анализа данных МС1-протеомики. Они позволяют в рамках одного масс-спектрометрического 

анализа решить широкий класс задач: с высокой точностью (до 95%) определить видовой 

состав образца, количественно сравнить микробиомы, а также провести анализ изменения 

метаболической активности микроорганизмов под воздействием внешних условий. Анализ 

отклика на внешнее воздействие осуществлялся при помощи ранее опубликованного в рамках 

данного цикла работ алгоритма QRePS (“Proteomics-based scoring of cellular response to stimuli 

for improved characterization of signaling pathway activity”). Реализованный в QRePS подход 

позволяет определить основные ферменты, являющиеся молекулярной сигнатурой отклика на 

воздействие. В рамках основной работы были исследованы как организмы с известным 

геномным и протеомным составом, так и новые ранее не охарактеризованные штаммы. В 

третьей работе цикла “Determinants of Antibiotic Resistance and Virulence Factors in the Genome 

of Escherichia coli APEC 36 Strain Isolated from a Broiler Chicken with Generalized Colibacillosis”, 

посвященной анализу патогенного для куриц штамма Escherichia coli, представлен подход к 

характеризации микроорганизма, обладающего множественной лекарственной устойчивостью, 

с использованием данных нанопорового секвенирования генома. В рамках этой работы была 

выполнена de novo сборка генома штамма и его аннотация. Анализ полученных данных выявил 

большое количество генов, кодирующих компоненты пяти из шести известных систем, 



обеспечивающих резистентность бактерий к антибиотикам. Информация об этих генах легла в 

основу дизайна протеомного эксперимента с использованием метода МС1-протеомики для 

исследования механизмов антибиотикорезистентности штамма. Такой протеогеномный подход 

позволяет наиболее точно охарактеризовать изменение протеома в ответ на воздействие 

антибиотиками и описать наблюдаемые механизмы. 
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