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РЕФЕРАТ На основе результатов протеомных исследований тканей простаты от пациентов со злокачествен­
ными и доброкачественными опухолями, а также ряда культивируемых клеточных линий человека создан 
информационный ресурс – база данных «Протеомика рака простаты» («ПРП», http://ef.inbi.ras.ru). «ПРП» 
содержит семь взаимосвязанных модулей, в состав каждого из которых входят протеомные и биомеди­
цинские данные о белках объекта исследований, представленные на четырех информационных уровнях. 
Основа модулей – синтетические двумерные карты (первый информационный уровень), представляющие 
собой обобщенные результаты фракционирования белков методом двумерного электрофореза. На каждой 
карте показаны белки, идентифицированные с помощью масс­спектрометрии. Второй информационный 
уровень образуют данные, полученные при изучении свойств каждого из идентифицированных белков. 
На третьем уровне собраны различные опубликованные материалы о каждом белке, включая биомеди­
цинские сведения. На четвертом уровне представлены интернет­ссылки, связывающие описание белка 
в «ПРП» с записями в публичных базах данных NCBI и UniProt. Всего в «ПРП» представлена информация 
о 359 белках, среди которых оказались 17 потенциальных белковых маркеров рака простаты, в частно­
сти AGR2, представители семейств аннексинов, S100 и ряд других белков, включая новые белки PRO2675 
и PRO2044. Созданная база данных может быть использована для решения широкого круга задач, в число 
которых входит изучение молекулярных основ этиологии и патогенеза заболеваний простаты, поиск новых 
диагностических маркеров и т.д. 
КлючЕвыЕ СловА: протеомика, рак простаты, компьютерная база данных.

ввЕДЕНиЕ
Первое десятилетие постгеномной эры ознаме-
новалось интенсивным развитием биоинформа-
тики, расширением хорошо известных крупных 
баз данных (в частности, ncBI и uniProt), а так-
же созданием во многих странах специальных 
информационных ресурсов, предназначенных 
для обеспечения разнообразных биомедицинских 
исследований [1–4]. В этом отношении на фоне ин-
формационных ресурсов, созданных в Ирландии 
(ucD-2DPAGe, http://proteomics-portal.ucd.ie:8082/
cgi-bin/2d/2d.cgi) [2] и Индии (Human Proteinpedia, 
www.humanproteinpedia.org) [3], достижения отече-
ственных ученых выглядят весьма скромными.

В настоящее время одним из наиболее актуальных 
направлений в биомедицинских исследованиях пред-

ставляется поиск эффективных биомаркеров рака 
простаты (РП), которые могли бы обеспечить раз-
работку новых методов диагностики этого заболева-
ния [5–8]. Значительное внимание к РП обусловлено 
тем, что за последние годы частота этого заболевания 
значительно возросла, в том числе и в России [9, 10], 
а в ряде стран РП вышел на первое место по частоте 
встречаемости в структуре мужской онкопатологии 
[11, 12]. В ранней диагностике РП в настоящее вре-
мя центральное место принадлежит определению 
в крови одного из наиболее изученных биомарке-
ров – так называемого простат-специфического ан-
тигена (ПСА). Однако известно, что этот тест дает 
значительное количество ложноположительных 
и ложноотрицательных результатов, которые при-
водят не только к негативным клиническим послед-
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ствиям, но и к большим финансовым потерям [5, 7]. 
Как следствие, в США и других западных странах 
развернулись поиски новых биомаркеров РП, кото-
рые особенно активизировались благодаря развитию 
протеомных и других постгеномных технологий [6, 
8, 13].

На основе использования различных протеом-
ных технологий с 2005 г. в Институте биохимии 
им. А.Н. Баха РАН в сотрудничестве с рядом дру-
гих научных и медицинских учреждений также 
проводятся поиски новых биомаркеров РП [14, 15]. 
Для оптимизации этих исследований в 2009 г. был соз-
дан отечественный информационный ресурс «Проте-
омика рака простаты» («ПРП», http://ef.inbi.ras.ru), 
в котором суммированы экспериментальные мате-
риалы, собраны актуальные опубликованные данные 
с указанием источников, а также приведены ссылки 
на ряд других биомедицинских информационных ре-
сурсов, представленных в сети Интернет. В данной 
статье описана структура новой расширенной версии 
«ПРП» и рассмотрены возможности использования 
этого информационного массива.

ЭКСПЕРиМЕНТАльНАя чАСТь
Биоматериалы – биоптаты и операционный мате-
риал тканей простаты больных РП (n = 72) и добро-
качественной гиперплазией простаты (ДГП, n = 69) – 
предоставлены сотрудниками отделения урологии 
городской клинической больницы им. С.П. Боткина. 
Диагностика заболеваний осуществлялась с исполь-
зованием клинических, гистологических и имму-
нохимических (определение уровня ПСА) методов. 
Проводимую с целью гистологической верификации 
диагноза трансректальную мультифокальную пунк-
ционную биопсию выполняли под контролем транс-
ректальной ультрасонографии и получали от одно-
го больного до 18 образцов тканей из различных зон 
простаты [16, 17]. Гистологически все случаи РП были 
охарактеризованы как аденокарцинома. Стадию рака 
по Глисону определяли по общепринятой методике 
[16, 17].

Параллельно анализировали белки клеточных 
культур РС-3 (АСС 465), Du-145 (Acc 261), BPH-1 
(Acc 143), приобретенных в German collection of Mi-
croorganisms and cell cultures (Германия), а также 
культивируемых клеток линии LncaP, образцы ко-
торой получены от И.Г. Шемякина (ГНЦ прикладной 
микробиологии и биотехнологии, г. Оболенск). Клетки 
культивировали в среде rPMI-1640 с добавлением 
HePeS, пирувата натрия, гентамицина и 20% эмбрио-
нальной телячьей сыворотки (ЭТС) как описано ранее 
[18]. Клетки выращивали с использованием культу-
рального пластика («costar», США и «nunc», Дания) 
в СО2

-инкубаторе («Sanyo», Япония). Кроме того, ис-

следовали белки культивируемых клеток двух ли-
ний рабдомиосаркомы человека (А-204 и rD), приоб-
ретенных в НИИ вирусологии им. Д.И. Ивановского 
РАМН, а также белки культивируемых нормальных 
миобластов человека, любезно предоставленных 
Т.Б. Крохиной, выведенных как описано ранее [19].

Приготовление белковых экстрактов, их фрак-
ционирование методом двумерного электрофореза 
по О’Фарреллу, визуализацию белков окрашива-
нием Кумасси голубым r-250 и азотнокислым се-
ребром и анализ полученных двумерных электро-
фореграмм (ДЭ) выполняли как описано ранее [20, 
21]. Кроме того, применяли технологию двумерного 
электрофореза, включающую изоэлектрофокуси-
рование с использованием иммобилинового гради-
ента рН (IPG-PAGe) и комплекта оборудования 
ettan IPGphor 3 фирмы «Ge Healthcare» (Швеция) 
по протоколу фирмы-производителя. Идентифи-
кацию белков методами MALDI-tOF MS (matrix-
assisted laser desorption/ionization time-of-flight 
mass spectrometry) и MS/MS (tandem mass spec-
trometry) проводили на MALDI-времяпролетном 
масс-спектрометре ultraflex («Bruker», Германия) 
с УФ-лазером (336 нм) в режиме положительных 
ионов в диапазоне масс 500–8000 Да с калибровкой 
их по известным пикам аутолиза трипсина и с по-
следующим применением программы Mascot, опция 
Peptide Fingerprint («Matrix Science», США) [21, 22]. 
Белки идентифицировали путем поиска совпадений 
значений экспериментальных масс с массами бел-
ков, аннотированных в базах данных (ncBI Рrotein 
и SwissProt/treMBL). Точность измеренных моно-
изотопных масс в рефлекто-моде после докалибров-
ки по пикам аутолиза трипсина составляла 0.005%, 
точность измеренных масс фрагментов – ±1 Да. 
Для выявления гипотетических белков, соответству-
ющих фрагментам идентифицированных с помощью 
MALDI-tOF MS полноразмерных белков – продук-
тов соответствующих генов, проводили тандемную 
масс-спектрометрию. Молекулярные массы белко-
вых фракций определяли с использованием наборов 
высокоочищенных рекомбинантных белков SM0661 
(10–200 кДа) и SM0671 (10–170 кДа) («Fermentas», 
США). Денситометрию ДЭ и/или их отдельных фраг-
ментов проводили после сканирования (сканер ep-
son expression 1680) или съемки на цифровую фото-
камеру (nikon 2500 или canon PowerShot A1000 IS). 
Компьютерную обработку изображений с денсито-
метрией белковых фракций выполняли с помощью 
пакета программ Melanie ImageMaster, версий 6 и 7 
(«Genebio», Швейцария).

Сбор и обработку данных для заполнения много-
уровневой компьютерной базы данных «Протеоми-
ка рака простаты» осуществляли с использованием 
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программ Mapthis!, Molly Pinguin Software и пакета 
программного обеспечения Mozilla Firefox, а также 
других программных средств, в частности, входящих 
в набор Microsoft Office. Поставленные задачи вы-
полняли при помощи интерактивной базы данных 
на основе СУБД MySQL с соответствующей Web-
структурой, позволяющей в режиме on-line вносить 
и редактировать данные с любого компьютера, под-
ключенного к сети Интернет. Статистическую об-
работку результатов проводили с использованием 
пакетов программ BIOStAt и Microsoft Office excel 
2003.

РЕзульТАТы и оБСуЖДЕНиЕ
В соответствии с традиционной стратегией протеом-
ных исследований, которая сложилась в конце XX 

века, формирование отечественного информацион-
ного ресурса «Протеомика рака простаты» осущест-
влялось в виде нескольких последовательных этапов 
системного изучения белков в образцах тканей про-
статы, полученных от больных злокачественными 
и доброкачественными опухолями (рис. 1) (по [23, 24]). 
Кроме того, как видно из рис. 1, параллельно изу чены 
белки из нескольких линий культивируемых клеток 
человека.

Первый этап этой стратегии – составление кол-
лекции ДЭ белковых препаратов (не менее 50), полу-
ченных при фракционировании нескольких десятков 
биоптатов или образцов тканей простаты различных 
больных (не менее 30 человек). На рис. 2а представ-
лена типичная ДЭ белков биопсийного образца тка-
ней простаты с РП. При изучении белков клеточных 
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для исследований

ЭТАП 1 

Формирование коллекций 
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злокачественными и добро-
качественными опухолями 

простаты

Подбор для сравнительного 
изучения нескольких линий 

культивируемых клеток человека 
(LNCaP, PC-3, DU-145, BPH-1 и 
др.) и выращивание необходи-

мой биомассы для каждой линии

ЭТАП 2 Экстракция белков и фракционирование  
двумерным электрофорезом по О’ФарреллуФормирование коллекций двумерных 

электрофореграмм
Формирование коллекций двумерных 

электрофореграмм

Коллекция 1 Коллекция 2
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анализ изображений
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Построение 
синтетического 

изображения № 1

Построение 
синтетического 

изображения № 2

ЭТАП 3 (для каждой коллекции)
Идентификация белков  

и построение белковых карт

Вырезание отдельных 
белковых фракций и их 
трипсинолиз
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анализ триптических  
пептидов
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наборам значений масс пеп-
тидов (программа Mascot, 
«Matrix Science», США) и 
нанесение их на карты

ЭТАП 4
Использование белковых карт биоптатов 
тканей простаты и нескольких клеточных 
линий человека, а также сопутствующей  

информации для создания  
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Рис. 1. Основные этапы протеомного изучения белков образцов тканей простаты, полученных от больных зло-
качественными и доброкачественными опухолями, а также белков из нескольких линий культивируемых клеток 
человека.
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Рис. 2. Результаты протеомного изучения белков образцов раковых 
тканей простаты. а – Типичная ДЭ белков биопсийного образца тканей 
простаты с РП. б – Синтетическое изображение ДЭ белков биопсийного 
образца тканей простаты с РП; фракции, служившие реперными точками, 
выделены красными овалами, справа показано расположение маркеров 
молекулярных масс, внизу – результаты определения изоэлектрических 
точек. в – Двумерная белковая карта, построенная на основе синтети-
ческого изображения ДЭ белков биопсийного образца тканей простаты 
с РП; синими стрелками показаны фракции, охарактеризованные по элек-
трофоретическим свойствам.
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линий, учитывая однородность анализируемого ма-
териала, соответствующие коллекции формировали 
из 20 ДЭ.

Далее распределение белковых фракций на каж-
дой электрофореграмме документировали в виде 
изображения, которое регистрировали и сохраняли 
в виде графического файла формата *.tif. Полные 
изображения ДЭ и (в некоторых случаях) их отдель-
ных участков получали по результатам сканирова-
ния и/или по данным цифровой фотографии. Адек-
ватность отобранных для последующего анализа ДЭ 
оценивали в ходе предварительного сравнения ре-
зультатов фракционирования белков. С этой целью 
использовали метод компьютерного «наложения изо-
бражений» [23, 24].

Вторым этапом стало построение синтетических 
двумерных карт белков исследуемых объектов. Изо-
бражения ДЭ, имевшиеся в каждой коллекции, стан-
дартизировали с помощью пакета программ Melanie 
ImageMaster по 15 выбранным реперным точкам, 
соответствовавшим четко идентифицируемым «ма-
жорным» белковым фракциям. На рис. 2б в качестве 

примера показаны соответствующие реперные точки 
на ДЭ белков из образцов тканей простаты.

Затем каждое изображение анализировали по ме-
тоду Камингса [25] с некоторыми модификациями 
[20, 24]. Основой этого анализа стал общий принцип, 
предусматривавший разделение изображений на 49 
условных прямоугольных участков (фрагментов), 
границы которых образовывали стандартным об-
разом проведенные шесть горизонтальных и шесть 
вертикальных линий, а также края самой электро-
фореграммы. Точки для проведения горизонтальных 
линий находили с помощью специальных белков – 
маркеров молекулярных масс, которые наносили 
на каждую гелевую пластину перед проведением 
фракционирования во втором направлении (SDS-
электрофорез в пластине градиентного полиакри-
ламидного геля). Таким образом, белковые фракции, 
располагающиеся на соответствующих горизон-
тальных линиях, будут иметь одинаковые значе-
ния молекулярных масс. Для проведения условных 
вертикальных линий применяли разные белковые 
маркеры, для которых предварительно определяли 
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значения pI [20, 24]. Как следствие, каждое анализи-
руемое изображение оказалось фрагментированным 
на 49 прямоугольных участков, на которых распола-
галось обычно не более 10 белковых фракций (лишь 
на четырех участках количество фракций превысило 
20). Проведенная фрагментация изображений суще-
ственно облегчила последующее сопоставление изо-
бражений и построение синтетических двумерных 
карт.

Такую работу провели с 60 изображениями наибо-
лее качественных ДЭ белков, полученных из гипер-
плазийных образцов, и с 70 электрофореграммами 
белков из раковых образцов. Результаты сравнения 
стандартизированных изображений ДЭ и при ДГП, 
и при РП показали, что в исследуемых образцах ста-
бильны координаты пятен не менее чем 95% белковых 
фракций. Количественные и/или качественные ва-
риации затрагивали не более 5% белковых фракций. 
По-видимому, вариабельность этих фракций могла 
быть обусловлена как непосредственными генети-
ческими причинами (например, однонуклеотидным 
полиморфизмом), так и различиями в уровнях экс-
прессии соответствующих генов, а также особенно-
стями тканевого состава исследуемых образцов и вы-
раженностью патологического процесса.

Вывод о стабильности координат пятен позволил 
сформировать двумерные карты белков тканей про-
статы при ДГП и РП. Сформированные двумерные 
карты были подвергнуты сравнительному пофраг-
ментному анализу. Паттерны распределения белко-
вых фракций, представленных на двумерных картах 
ДГП и РП, оказались весьма схожими. Различие со-
стояло в том, что на карте РП присутствовало около 
двух десятков белковых фракций, которые на соот-
ветствующих участках карты ДГП присутствовали 
или в значительно меньшем количестве, или не вы-
являлись вовсе. Эти белковые фракции рассматри-
вались как особенно перспективные для дальнейше-
го изучения, результаты которого будут приведены 
ниже. В целом, проведенный анализ позволил по-
строить суммарную синтетическую двумерную кар-
ту белков предстательной железы человека, на ко-
торую удалось нанести более 200 белковых фракций 
с параметрами Мм 8.5–450 кДа и pI 4.5–11.5 (рис. 2в). 
Каждая из этих фракций получила индивидуальный 
семизначный номер, в котором первые четыре цифры 
представляли собой значения десятичного логариф-
ма экспериментально установленной молекулярной 
массы этой фракции, три последние – значения изо-
электрической точки в соответствии с номенклату-
рой, разработанной ранее [20, 24].

Аналогичным образом были построены другие син-
тетические карты белков культивируемых клеток 
человека, только их строили с использованием суще-

ственно меньшего количества изображений ДЭ в со-
ответствующих коллекциях, как отмечалось выше.

Соответственно, каждая из построенных синте-
тических карт представляла собой информацион-
ный массив, отражающий полученные результаты 
об электрофоретических свойствах белковых фрак-
ций (в виде их распределения в системе прямоуголь-
ных координат) в каждом из изучавшихся объектов. 
Эти карты в виде графических файлов формата 
*.jpg с разрешением не менее 300 пикселей на дюйм 
составили первый уровень представления собран-
ных материалов в формируемой компьютерной базе 
данных. Содержащаяся в них информация послу-
жила основой для следующих этапов исследований 
и дальнейшего обобщения сведений об отдельных 
белках. Таким образом, синтетические карты стали 
свое образными модулями, позволяющими формали-
зовать и характеризовать биохимические свойства 
изучаемых белков. В целом, к настоящему времени 
в «ПРП» имеется семь соответствующих модулей 
(табл. 1). Для работы с модулями в «ПРП» предусмо-
трена специальная панель, позволяющая переходить 
от одного модуля к другому. Кроме того, модульные 
двумерные карты могут масштабироваться, и поль-
зователь получает возможность под визуальным 
контролем помечать различные белки на картах, соз-
давая специальные ссылки («кнопки») для перехода 
на следующие информационные уровни – второй, 
третий и четвертый, содержащие сведения об от-
дельных изучавшихся белках. В «ПРП» встроена 
также программа автоматического пересчета коор-
динат (по осям фракционирования в первом и вто-

Таблица 1. Модули в «ПРП» и идентифицированные 
в них белки 

Модули – синтетические карты 
белков в исследуемых объектах 

(метод фракционирования)

Идентифицированные 
белки

Белки биоптатов предстательной 
железы (рак и гиперплазия) 165

Белки клеток LncaP  
(IeF-PAGe*) 60

Белки клеток LncaP  
(IPG-PAGe) 18

Белки клеток Pc-3  
(IeF-PAGe*) 25

Белки клеток BPH-1  
(IeF-PAGe*) 24

Белки клеток рабдомиосаркомы 
(IeF-PAGe*) 29

Белки нормальных миобластов 
человека (IeF-PAGe*) 38

*В модификации [20]. 
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ром направлениях), осуществляемого при движении 
курсора по карте. Общая схема организации «ПРП» 
представлена на рис. 3.

Третьим этапом протеомных исследований, ре-
зультаты которых были использованы при создании 
«ПРП», стали работы по идентификации отдель-
ных белковых фракций. Белки идентифицировали 
в основном методами масс-спектрометрии. Резуль-
таты идентификации белков по отдельным модулям 
суммированы в табл. 1.

Как видно из табл. 1, общее количество идентифи-
цированных белков в «ПРП» достигло 359. Среди них 
удалось выявить многие известные белки: ферменты 
гликолиза (глицеральдегид-3-фосфат-дегидрогеназа, 
триозофосфатизомераза и т.д.) и других метаболиче-
ских процессов; цитоскелетные (актин, трансгелины 
и т.д.) и митохондриальные (порины, супероксид-
дисмутаза и т.д.) белки. Оказалось, что некоторые 
из идентифицированных белков в изучаемых объек-
тах представлены несколькими изоформами, напри-
мер трансгелины, что описано ранее [21, 22].

Особое внимание при идентификации, естествен-
но, было обращено на те белковые фракции, которые 
качественно или количественно различались в об-
разцах тканей простаты с ДГП и РП. Ранее уже со-
общалось о предварительных результатах по иден-

тификации с помощью сравнительного протеомного 
анализа одного из потенциальных биомаркеров РП – 
белка AGr2 [14], недавно аналогичные данные полу-
чены для белка Dj-1 [26]. В целом, удалось выявить 
17 потенциальных биомаркеров РП, часть из ко-
торых новые. Краткие сведения о потенциальных 
биомаркерах РП представлены в табл. 2. В каче-
стве примера на рис. 4 показаны результаты масс-
спектрометрической идентификации одного из новых 
потенциальных биомаркеров РП – белка PrO2675, 
в первичной структуре которого присутствует аль-
буминоподобный домен.

Для каждого идентифицированного белка (отме-
ченного «кнопкой» на соответствующей двумерной 
карте, как указано выше) формировался второй 
информационный уровень, представлявший собой 
стандартизированную систему из 15 полей для запи-
си текстовой и графической информации, получен-
ной в собственных исследованиях данной белковой 
фракции. В этой системе четыре поля предназначе-
ны для общих характеристик белка, шесть полей – 
для сведений о результатах идентификации и пять 
полей – для дополнительной информации. В каче-
стве примера основные заполненные поля второго 
информационного уровня для одного из потенци-
альных биомаркеров РП – белка nAnS (синтазы 

Вход
Уровень 1

Панель выбора модуля

Модуль 1 Модуль 2 Модуль 3

Белковые карты  
изучавшихся объектов

Другие панели управления

Уровень 2

Электрофорети-
ческие свойства и 
другие эксперимен-
тальные данные об 
отдельных белках

Перекрестные 
ссылки

Общий 
белок

Общий белок

Уровень 3

Литературные 
данные о свойствах 
отдельных белков и 
кодирующих их генов

Уровень 4 Гиперссылки, связывающие отдельные поля в записях уровня 3 с базами 
данных в сети Интернет (NCBI – Protein, OMIM,  PubMed; SwissProt и др.)

Общая схема организации базы данных «ПРП»  
(на примере трех модулей с перекрестными ссылками)

Рис. 3. Общая схема организации базы данных «Протеомика рака простаты» («ПРП»).
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n-ацетилфосфатнейраминовой кислоты) – представ-
лены на рис. 5.

Поскольку один и тот же белок мог присутствовать 
в нескольких изучавшихся объектах, то на втором ин-
формационном уровне имеется возможность с помо-
щью управляющей панели создавать перекрестные 
ссылки между одинаковыми белками в разных моду-
лях. Такая панель для белка Dj-1 показана на рис. 6.

Подавляющее большинство из 359 идентифициро-
ванных фракций составляли известные белки (и/или 
их электрофоретические изоформы), о которых в ли-
тературе и различных базах данных накоплено мно-
жество разных сведений. Некоторые из этих сведе-
ний, подобранные с учетом задач «ПРП», составили 
третий информационный уровень. Этот уровень пред-
ставляет собой стандартизированную систему из 23 

Таблица 2. Потенциальные биомаркеры РП, включенные в модуль «Белки биоптатов предстательной железы 
(гиперплазия, рак)» и другие модули «ПРП»

Универсаль-
ные номера*

Белок (некоторые синонимы 
и символ в «ПРП»)

Номера записей 
в базах данных 

(ncBI** и Swiss-Prot)

Дополнительная информация в «ПРП» 
и некоторые подтверждающие ссылки***

5653580 Комплекс легких цепей  
ферритина (K­(L)F) 182516, P02792 [15] 

4785508 
(4799550) Шаперонин (HSPD1) 31542947, nP_002147, 

118190, P10809
Обнаружен в клетках рабдомиосаркомы; 

{Bindukumar B. et al. 2008, 18646040} 
4716560 

(4756612)
Белок-дисульфидизомераза 

(er60) 7437388, P30101 [15] 

4531685 n-ацетилнейраминат-фосфат-
синтаза (nAnS)

12652539, AAH00008, 
nP_061819, 605202, 

Q9NR45
Обнаружен в клетках рабдомиосаркомы; [15] 

4502675 Аннексин 2, изоформа 2 
(AnXA2-i2)

4757756, nP_004030 
151740, P07355 

{Shiozawa Y. et al. 2008, 18636554; Hastie c. et 
al. 2008, 18211896}

4454692
Неизвестный белок PRO2675, 
содержащий альбуминовый 

домен (PRO2675)
7770217 [15] 

4447605 Белок 29 эндоплазматического 
ретикулума, изоформа 1 (erp29)

5803013, nP_006808, 
602287, P30040 {Myung J.K. et al. 2004, 15598346}

4352630 
(4342630) Белок Dj-1 (Dj-1) 50513593, 1SOA_A, 

606324, Q99497 {Bindukumar B. et al. 2008, 18646040}

4356607 
(4344615)

Белок Dj­1, электрофоретиче­
ская изоформа (Dj­1­ei) 31543380

4336712 
(4301795)

Простатический связывающий 
белок (нейрополипептид h3, 

PeBP1) 

21410340, AAH31102, 
604591, P30086

[15]; {Li et al. 2008, 18161940; Woods Ignatoski 
K.M. et al. 2008, 18722266} 

4286750 
(4290620)

nM23B-белок, нуклеозиддифос-
фаткиназа B

4505409, nP_002503, 
156491, P22392 {Johansson B. et al. 2006, 16705742}

4255880
Безымянный белок (NEDO 

human cDNA sequencing project, 
tissue type=«testis») (NEDO)

21758704, BAc05360 

4204630 Белок, связывающий жирные 
кислоты, изоформа 5 (e-FABP)

30583737, AAP36117, 
605168, Q01469 [15]; {Morgan e.A. et al. 2008, 18360704} 

4279900 AGr2 (AGr2) 37183136, AAQ89368, 
606358, Q4JM47 

[14, 15]; {Zhang J.S. et al. 2005, 15834940; 
Zweitzig D.r. et al. 2007, 17694278}

41811130 Гистон H3 семейства 3А (H3f3a) 55665435 [15] 

4161675
Неизвестный белок PRO2044, 
содержащий альбуминовый 

домен (PRO2044)
6650826 [15] 

4021610 S100 кальцийсвязывающий 
белок А11 (S100A11)

12655117, AAH01410, 
603114, P31949 

{rehman I. et al. 2004, 15668896; Schaefer K.L. 
et al. 2004, 15150091}

*В скобках приведены номера модулей «Белки клеток LNCaP, модификация IEF-2DE».
**Номера из баз данных NCBI приведены в следующем порядке: Protein, Genbank и/или Nucleotide, OMIM.
***В квадратных скобках – номера ссылок из Списка литературы, в фигурных скобках – ссылки и номера публи-
каций, имеющиеся в Интернет-базе данных PubMed.
Примечание. Жирным выделены обнаруженные новые для простаты потенциальные биомаркеры.
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Рис. 4. Результаты масс-спектрометрической идентификации белка PRO2675. а, а' – Масс-спектр триптических 
пептидов, полученный методом MALDI-TOF MS (а), и идентификация пептидов с помощью программы Mascot 
(а'). б, б' – Масс-спектр одного из триптических пептидов, полученный методом MALDI-TOF MS/MS (б), и его 
идентификация с помощью программы Mascot (б'). в – Аминокислотная последовательность белка PRO2675 
(по записям AAF69644.1 GI:7770217 в базе данных Protein, NCBI); красными буквами показаны аминокислот-
ные остатки выявленных пептидов; серым выделен пептид, последовательность которого установлена методом 
MALDI-TOF MS/MS; подчеркнутые участки последовательности соответствуют альбуминовому домену.

Начало – 
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Oxidation (M)
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полей для записи текстовой и графической инфор-
мации. Из них 12 полей предназначены для сведе-
ний о самом белке, шесть – о кодирующем его гене, 
три – о различных проявлениях полиморфизма и два 
поля – для специально отобранных ссылок на публи-

кации об этом белке как общего характера, так и он-
кологической направленности (рис. 7).

Поля для текстовой информации третьего уров-
ня обеспечены возможностью вставки гиперссылок, 
связывающих эти поля с различными базами данных 

Рис. 5. Основные поля второго информационного уровня для белка NANS.

Белки-аналоги в других модулях

Модуль Точка Перейти Отсоединить 

Белки клеток LNCaP, IPG-2DE 4301630.Dj-1 Перейти Отсоединить

Белки клеток LNCaP, модификация IEF-2DE 4342635.Dj-1 Перейти Отсоединить

Белки клеток рабдомиосаркомы 4342690.Dj-1 Перейти Отсоединить

Белки клеток PC-3 4342630.Dj-1 Перейти Отсоединить

Добавить

Рис. 6. Управ-
ляющая панель 
с перекрестны-
ми ссылками 
для белка Dj-1 
из модуля «Бел-
ки биоптатов 
предстательной 
железы (рак 
и гиперплазия)».
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в Интернете, в частности Protein, OMIM и PubMed, 
входящими в базу знаний ncBI, а также SwissProt. 
Благодаря этому был сформирован четвертый ин-
формационный уровень, позволяющий пользовате-
лю оперативно и эффективно привлекать материалы 
ряда современных международных баз данных, со-
держащих, в частности, результаты секвенирования 
генома человека.

База данных «ПРП» выполнена в виде интерактив-
ного Web-ресурса на основе СУБД MySQL, располо-
женного по адресу http://ef.inbi.ras.ru, и соответствен-
но доступна для посещения с любого компьютера, 
подключенного к сети Интернет с использованием 
браузеров типа Mozilla Firefox и Microsoft Internet 
explorer. Вместе с тем, обеспечено и разграничение 

прав доступа на три категории: «Гость», «Менеджер», 
«Администратор». Для каждой категории четко опре-
делена сфера возможных работ с «ПРП». В частности, 
пользователи с правом доступа «Менеджер» обладают 
возможностями оперативно вносить записи в имею-
щиеся поля второго и третьего уровней, а также кор-
ректировать соответствующие записи, а пользователи 
с правом доступа «Администратор», кроме того, могут 
расширять базу данных за счет создания новых до-
полнительных модулей и новых функциональных эле-
ментов. Пользователь с правами «Гостя» имеет доступ 
к просмотру всех полей базы данных без возможности 
их редактирования.

Таким образом, в результате проведенных ис-
следований создан оригинальный многомодульный 

Рис. 7. Поля 
третьего уровня 
для специально 
отобранных 
ссылок на пу-
бликации о бел-
ке AGR2.
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отечественный информационный ресурс «Протео-
мика рака простаты», в котором суммированы дан-
ные о белках, присутствующих в тканях простаты 
при ДГП и РП, а также о белках из нескольких кле-
точных линий человека, что открывает широкие 
возможности для дальнейшей работы с протеомной 
и другой биохимической информацией. Можно на-
деяться, что использование «ПРП» биохимиками 
и другими специалистами, занятыми решением био-

медицинских проблем РП, будет способствовать по-
вышению эффективности проводимых исследований 
и, в частности, активизирует поиски новых биомар-
керов этого заболевания. 

Исследования проводились при поддержке 
Департамента науки и промышленной политики 
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