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По современным оценкам, в человеческом организме лишь около 10% клеток являются

собственно человеческими - оставшуюся часть составляют клетки симбиотических микро-
организмов, населяющих кишечник, слизистые оболочки и кожу человека. Это позволяет
говорить о так называемом «суперорганизме», представляющем совокупность множества
различных видов, лишь один из которых - человек [3, 6]. Поскольку кровь представляет
соединительную ткань организма, которая контактирует с большинством органов и тка-
ней, теоретически она содержит в своем составе белки, отражающие состояние организма
в целом [1]. Комплексный подход к анализу протеома и пептидома сыворотки крови поз-
воляет выявить функциональные зависимости для представленности тех или иных групп
белков и пептидов в различных состояниях организма [4, 5, 7].

В ходе экспериментов пептиды из образцов сыворотки крови получали по отработан-
ной методике, включающей в себя следующие этапы: разрушение белково-пептидных ком-
плексов при инкубации в 5,6М растворе гуанидин гидрохлорида, ультрафильтрацию с
использованием картриджей Vivaspin с порогом пропускания в 10 кДа и твердофазную
экстракцию на обращенно-фазовом сорбенте Discovery DSC-18. Полученные элюаты ана-
лизировали на масс-спектрометрах Sciex TripleTOF 5600+. De novo идентификацию по
полученным масс-спектрам проводили при помощи программного обеспечения PEAKS
7.5 [2].

Филогенетический анализ и кластеризация полученных de novo идентификаций позво-
лили выявить пептиды сыворотки крови, относящиеся к симбиотическим микроорганиз-
мам. Полученные результаты также подтверждаются сравнением спектров идентифици-
рованных бактериальных пептидов с масс-спектрами их синтетических аналогов.
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