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РЕФЕРАТ Метагеномные исследования раскрывают таксономический состав микробиома таежного кле-
ща (Ixodes persulcatus), а сведения о биохимически активной части обитающего в клеще микробного 
сообщества могут быть получены из метапротеомных данных. С использованием методов метапротео-
мики охарактеризованы биологические процессы микробиома I. persulcatus. Проанализированы мета-
протеомы голодных самок и самцов, идентифицированы белковые продукты, кодируемые 2100 генами 
микроорганизмов, относящихся к 203 видам бактерий и грибов. Обнаружено повышение количества 
белков, ассоциированных с грибами класса Ascomycota, особенно выраженное у самок. Найдены белки 
патогенных видов риккетсий и боррелий. Для увеличения охвата идентифицируемых белков при под-
готовке проб к масс-спектрометрическому измерению использовали две концентрации трипсина. 
Полученные результаты позволяют перейти от таксономического метагеномного описания к функци-
ональному анализу роли микробного консорциума в физиологии клеща-переносчика инфекций, в том 
числе с учетом обнаруженных нами различий микробиоты в зависимости от пола клеща.
КЛЮЧЕВЫЕ СЛОВА таежный клещ Ixodes persulcatus, микробиом, метапротеом, риккетсии, боррелии, 
масс-спектрометрия.
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ВВЕДЕНИЕ
Глобальные климатические изменения приводят 
к расширению ареалов обитания многих живот-
ных, включая членистоногих, вместе с которыми 
распространяются и новые для этих территорий 
патогены [1]. Мировая фауна иксодовых клещей 
(Acari: Ixodida) насчитывает около 900 видов, 
относящихся к семействам Argasidae, Ixodidae 
и Nuttalliellidae [2]. В настоящий момент эти 
клещи обнаруживаются в различных природ-
ных зонах (от степей до арктических пустынь) 
и на разных животных – от рептилий и птиц 
до млекопитающих [3].

Иксодовые клещи (Ixodidae) являются ключе-
выми резервуарами и переносчиками (организ-
мами-векторами) патогенов человека и животных 
(клещевой вирусный энцефалит, крымская гемор-
рагическая лихорадка, боррелиозы, пироплазмозы 
и др.) [4]. С помощью современных методов секве-
нирования идентифицированы ассоциированные 
с клещами патогенные вирусы, бактерии и грибы. 

С использованием метагеномного секвенирования 
в Европе выявлены новые патогенные вирусы [5]. 
В широкопрофильных исследованиях микробиома 
иксодовых клещей найдены новые бактерии рода 
Rickettsia [6, 7].

Метапротеомика дополняет исследование генети-
ческого профиля (метагеномный анализ) характе-
ристикой метаболически активных таксонов микро-
организмов. Риккетсии (Rickettsia sp.) и боррелии 
(Borrelia sp.) идентифицированы как ключевые 
патогены человека, переносимые клещами, обитаю-
щими в парках Нью-Йорка [8]. Обнаружены разли-
чия между метагеномным и метапротеомным про-
филями клещей рода Ixodes в Северной Америке 
и Западной Европе [8]. Метапротеомные исследова-
ния таежного клеща I. persulcatus, широко распро-
страненного на территории России и Азии, ранее 
не проводились. 

В данной работы сделана попытка охарактеризо-
вать биологические процессы микробиома таежного 
клеща методами метапротеомики.
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Образцы клещей Ixodes persulcatus 
Таежных клещей I. persulcatus собирали в райо-
не биостанции Тюменского государственного уни-
верситета на озере Кучак в весенний период 2024 
года (апрель–май) на часто посещаемых природ-
ных тропах. Использовали белый флаг (плотная бе-
лая ткань, прикрепленная к древку) размером 1 м2. 
Оказавшихся на флаге клещей собирали пинцетом 
и переносили в пробирки. После определения видо-
вой принадлежности по морфологическим критериям 
отобрали по три голодных особи самцов и самок. Вес 
трех самцов (15 мг) незначительно отличался от веса 
самок (13 мг). Для протеомного исследования образ-
цы хранили и транспортировали в жидком азоте. 

Подготовка образцов для протеомного 
профилирования
Использовали два пулированных образца: в образце 
(1) объединили три экземпляра самцов, а в образце 
(2) – три экземпляра самок таежного клеща. Тела 
клещей (без конечностей), замороженные при –800С, 
растирали фарфоровым пестиком в фарфоровой 
ступке с последующей обработкой ультразвуком 
(BANDELIN Sonopuls HD 2070, Берлин, Германия) 
в ледяной ванне в течение двух циклов по 50 с каж-
дый с интервалом 25 с для уменьшения перегрева 
и солюбилизацией в присутствии буфера на основе 
2% додецилсульфата натрия (SDS).

Влияние SDS на подавление ферментативной 
активности трипсина снижали, удаляя детергент 
с помощью процедуры 1DE-гель концентрирования 
(SDS-PAGE без фракционирования в разделяющем 
геле [9]). Схема нанесения образцов на гель пред-
ставлена на рис. 1А. На рис. 1Б показаны результи-
рующие электрофореграммы.

Из каждого геля вырезали по три наиболее ин-
тенсивные полосы с содержанием белка примерно 
50 мкг. Гидролиз в геле проводили по стандартной 
методике [10]. Смесь триптических пептидов ис-
пользовали для масс-спектрометрического анализа. 
Масс-спектры каждой из трех вырезанных из ге-
лей полос снимали в трех технических повторах. 
Каждый из двух образцов (самцы и самки) соответ-
ствовал девяти пробам. 

Масс-спектрометрия
Пептиды разделяли с помощью высокоэффективной 
жидкостной хроматографии (ВЭЖХ, Ultimate 3000 
Nano LC System, Thermo Scientific, США) на колон-
ке C18 длиной 15 см, внутренний диаметр 75 мкм 
(Acclaim PepMap RSLC, Thermo Fisher Scientific). 
Пептиды элюировали градиентом буфера Б (80% 
ацетонитрила, 0.1% муравьиной кислоты) со ско-
ростью потока 0.3 мкл/мин. Общее время хрома-
тографии составило 90 мин. Измерения проводили 
на приборе Q Exactive HF-X Hybrid Quadrupole-
Orbitrap (Thermo Fisher Scientific). 	

Идентификация белков 
Из базы данных UniProtKB отобрали амино-
кислотные последовательности белков, харак-
терных для классов микроорганизмов, наиболее 
представленных в микробных сообществах ик-
содовых клещей. Были сформированы четы-
ре базы данных для классов Alphaproteobacteria, 
Gammaproteobacteria, Bacillii и Ascomycota по 36, 
125, 56 и 35 тысяч верифицированных белок-коди-
рующих генов соответственно.

Идентификацию пептидов/белков осуществляли 
с использованием программы IdentiPROT (v. 3.2) 
и поискового алгоритма IdentiPy [11]. Основные 
параметры идентификации: расщепляющий фер-

Рис. 1. Нанесение 
экстрактов белков 
из образцов клещей 
Ixodes persulcatus 
на 1DE-гель. A – SB, 
буфер для электрофо-
реза, бромфеноловый 
синий. Б – электрофо-
реграммы белковых 
экстрактов клещей. 
MS-проба – нумерация 
технических повторов. 
BSA – бычий сыво-
роточный альбумин, 
стандарт
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SB
SB

BSA
BSA20    20    20    20   20    20   20    20 мкл 20    20    20    20   20    20   20    20 мкл 75    75    75   75    75   75    75 мкг 

 75    75    75   75    75   75    75 мкг 

1 2 3 4 5 6 7
1 2 3 4 5 6 7

BSA    6       5      4       3      2      1 BSA   6     5     4    3    2      1

BSA    1      2      3       4      5      6

MS-проба MS-проба

BSA  7      8     9    10   11   12



ЭКСПЕРИМЕНТАЛЬНЫЕ СТАТЬИ

 ТОМ 18 № 1 (68) 2026 | ACTA NATURAE | 57

мент – трипсин; точность совпадения теоретиче-
ской и экспериментальной массы пептида ±5 долей 
на миллион; фрагментарных ионов ± 0.01; значение 
зарядового состояния ионов пептида – «2+, 3+, 4+»; 
количество возможных пропущенных участков рас-
щепления трипсином – не более одного.

Методические детали пробоподготовки, ре-
жимы проведения ВЭЖХ-МС/МС и параметры 
идентификации белков приведены в описании ар-
хива Figshare по адресу https://doi.org/10.6084/
m9.figshare.29469527. По этой же ссылке на вкладке 
[Downloads] размещены файлы формата «tsv» с ре-
зультатами идентификации метапротеома.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

Идентификация белков метапротеома таежного 
клеща
Общее количество уникальных белков (белковых 
групп) у микроорганизмов составило совокупно 
по всем классам 1843 по данным для образцов са-
мок и самцов. Если за нормировочный фактор взять 
более 276 тысяч записей в UniProtKB, что означает 
суммарное число известных у потенциально ожи-
даемых представителей бактерий и грибов, то по-
крытие метагенома на метапротеомном уровне со-
ставило порядка 0.01% [8, 12].

В среднем количество идентифицированных бел-
ков микроорганизмов клеща I. persulcatus в груп-
пах проб не превышало 1100 (количество обрабо-
танных масс-спектров n = 9). Для соотношения 
трипсин : белок ≈ 1 : 40 образец 1 (самцы) содержал: 
482 ± 97 белковых идентификаций; образец 2 (сам-
ки) – 1019 ± 47, для соотношения трипсин : белок 
≈1 : 100, образец 1: 782 ± 88; образец 2: 1002 ± 55. 
При соотношении трипсин : белок ≈ 1 : 40 количе-
ство идентифицированных белков в образцах самок 
клещей I. persulcatus оказалось в 2 раза больше, 
чем в экстрактах белков самцов клещей. В то же 
время при соотношении трипсин : белок ≈ 1 : 100 
количество идентификаций у самок и самцов су-
щественно не отличалось, в SDS-экстрактах кле-
щей самцов выявлено всего в 1.3 раза меньше бел-
ков бактерий и грибов, чем в SDS-экстрактах самок. 
В образцах самцов I. persulcatus при добавлении 
меньшего количества трипсина к фрагменту геля, 
содержащему примерно 50–60 мкг белка (соотноше-
ние трипсин : белок ≈ 1 : 100), количество выявлен-
ных белков микробиома было в 1.6 раза больше, чем 
при соотношении трипсин : белок ≈ 1 : 40. В случае 
образцов самок I. persulcatus такой разницы в ко-
личестве идентифицированных в микробиоме бел-
ков при варьировании соотношения трипсин : белок 
не обнаружено.

Рассмотрим результаты идентификации бел-
ков микробиома таежного клеща по девяти про-
бам, которые представляли собой по три масс-
спектрометрических повтора с каждого из трех 
срезов геля на один образец. По данным табл. 1 ко-
личество идентификаций распределено в зависимо-
сти от пола клещей I. persulcatus и от соотношения 
трипсин : белок. Наибольшее количество идентифи-
каций получено для образцов самок при меньшей 
концентрации трипсина (1 : 100). Интерпретация 
фрагментных спектров 7008 пептидов позволила 
найти всего 1504 микробных белка, то есть на один 
белок в среднем приходилось по 4.65 пептида. Такой 
показатель хорошо соотносится с рекомендациями 
по оценке качества идентификации белков путем 
масс-спектрометрического анализа пептидных про-
дуктов гидролиза [13]. В табл. 1 наименьшее ко-
личество идентификаций (772) соответствует со-
отношению содержания белок : трипсин = 1 : 40, 
в образце 1, где белковую фракцию выделяли 
из самцов. Несмотря на меньшее количество иден-
тификаций, качество данных сопоставимо с вы-
шеописанной пробой (самки, 1 : 100), поскольку 
соотношение количества пептидов на белок состав-
ляло 4.31. 

На рис. 2 представлены диаграммы зависимости 
количества идентифицированных белков микро-
организмов, обитающих в клещах I. persulcatus, 
от пола и соотношения трипсин : белок. Доля бел-
ков, общих для вариантов соотношения трипсин : 
белок, в составе метапротеомов составила: у самцов 
52% от общего количества идентификаций и 69% 
у самок. Отметим, что при одном и том же соот-
ношении трипсин : белок количество белков мета-
протеома, общих у самцов и самок, было меньше 
50%. То есть использование двух концентраций до-

Таблица 1. Количество белков микроорганизмов, 
идентифицированных протеомной поисковой машиной 
IdentiPROT по девяти масс-спектрам пептидных фраг-
ментов (3 техповтора на каждый из трех срезов геля) 
в белковом экстракте таежного клеща I. persulcatus

Образец
Соотношение 

трипсин : 
белок

Количество идентификаций

PSM* пептиды белки

№ 1, 
самцы 

1 : 40 27709 1855 1272
1 : 100 37892 2225 1427

№ 2, 
самки 

1 : 40 46753 2509 1634
1 : 100 48896 2603 1597

*PSM – Peptide Spectra Match, количество экспери-
ментальных МС/МС масс-спектров, статистических 
значимо совпадающих с теоретическим спектром 
фрагментации пептида.



58 | ACTA NATURAE | ТОМ 18 № 1 (68) 2026

ЭКСПЕРИМЕНТАЛЬНЫЕ СТАТЬИ

бавляемого трипсина позволило расширить профиль 
идентифицируемых белков микроорганизмов таеж-
ного клеща. 

На рис. 2Б при помощи тепловой карты проил-
люстрировано количественное распределение уни-
кальных белков, идентифицированных в метапроте-
омах самок (Ж) и самцов (М) клещей I. persulcatus 
при различных условиях ферментативного гидро-
лиза с использованием трипсина в соотношениях 
1 : 100 и 1 : 40. Отображены белки, характерные 
для пяти таксономических классов микроорганизмов 
(Alphaproteobacteria, ArchActBactSpir – объединен-
ная категория Archаea, Actinobacteria, Bacteroidia 
и  Spirochaeta, а  также Ascomycota, Bacil l i i , 
Gammaproteobacteria). Наибольшее количество бел-
ков, специфичных для класса, выявлено у пред-
ставителей Ascomycota при применении двух про-
токолов протеолиза, особенно у самок. Несмотря 
на небольшое количество выявленных белков ак-
тиномицетов, те из них, которые были идентифи-
цированы масс-спектрометрически, присутствовали 
в значимых концентрациях. Это подтверждается 
большим количеством выявленных пептидов на бе-
лок и в высоких значениях индексов полуколиче-
ственной оценки NSAF.

Микроорганизмы в метапротеоме таежного клеща
Анализ метапротеома таежного клеща выявил до-
минирование белков грибов – аскомицеты состави-

ли 61% всех идентифицированных белков микро-
организмов (рис. 3А–Г). Примечательно, что белки 
грибов показали исключительно высокую надеж-
ность идентификации (более 8 пептидов на белок), 
в то время как бактериальные белки идентифици-
ровались с существенно меньшим количеством пеп-
тидов (менее 7, рис. 3Д,Е). Этот контраст особенно 
интересен в свете данных [12], согласно которым 
в метапротеоме других видов иксодовых клещей 
преобладали патогенные бактерии.

Мы обнаружили, что изменение концентрации 
трипсина не повлияло на представленность белков 
грибов, что может свидетельствовать об их особой 
устойчивости к протеолизу или о высоком исход-
ном содержании. Наиболее представленными оказа-
лись белки одноклеточных грибов видов Neurospora 
crassa , Schizosaccharomyces pombe и Yarrowia 
lipolytica. Отметим, что полуколичественный пока-
затель NSAF не показал значимых различий между 
бактериями и грибами, несмотря на разницу в коли-
честве идентифицированных пептидов. 

Интересно, что бактериальный профиль, по-
видимому, связан с половым диморфизмом: спектр 
бактерий у самцов значительно шире и включает 
представителей родов Rhizobium, Agrobacterium 
и Brucella (рис. 3). Риккетсии обнаружены у особей 
обоих полов, что согласуется с данными [12]. Можно 
предположить, что грибной компонент микробиома, 
возможно, играет более значительную роль в фи-

Рис. 2. Общие сведения о метапротеоме голодных самцов (М) и самок (Ж) таежного клеща I. persulcatus.  
Идентификацию проводили программой IdentiProt по базам данных основных классов бактерий и грибов с ис-
пользованием в качестве критерия один и более пептидов на белок при двух вариантах соотношения концен-
траций белок : трипсин: 1 : 100 и 1 : 40. А – пересечение множеств идентифицированных белков в зависимости 
от пола клеща и от концентрации трипсина. Б – тепловая карта распределения количества идентифицирован-
ных белков по классам микроорганизмов. ArchActBactSpir* – объединение классов Archaea, Actinobacteria, 
Bacteroidia и Spirochaeta

M 1 : 40
M 1 : 100
Ж 1 : 100
Ж 1 : 40

А Б
Alphaproteobacteria

ArchActBactSpir*

Ascomycota

Bacillii

Gammaproteobacteria

ж� м ж� м
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Рис. 3. Виды микроорганиз-
мов, представленные в мета-
протеоме таежного клеща. 
А, Б, Д, Е – соотношение 
белок : трипсин = 1 : 40.  
В, Г, Ж, З – соотношение 
белок : трипсин = 1 : 100.  
А–Г – с учетом представите-
лей класса аскомицет.  
Д–З – без класса аско-
мицет. М – образец 1, 
самцы, Ж – образец 2, 
самки. Σ NSAF – сумма 
полуколичественных масс-
спектрометрических оценок 
для белков, относящихся 
к определенному микроор-
ганизму согласно аннотаци-
ям базы данных UniProtKB 
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зиологии таежного клеща, чем считалось ранее. 
Превалирование белков аскомицет можно рассма-
тривать как фактор адаптации к жизни на поверх-
ности тела клеща, тогда как бактерии представлены 
в основном эндосимбионтами.

Полуколичественный состав метапротеома 
таежного клеща
На рис. 4 приведены гистограммы распределе-
ния значений индекса NSAF, являющегося отно-
сительной оценкой содержания белка в образцах 

(рис. 4А,Б). Значения индекса экспоненциально 
убывают в диапазоне от 0.01 до максимального ко-
личества белков. Распределение приобрело более 
равномерный характер при исключении белков 
представителей класса Ascomycota: пропал наблю-
давшийся на рис. 4А,Б выраженный пик в районе 
низких значений интенсивностей полуколичествен-
ной характеристики (рис. 4В,Г).

На врезках (рис. 4А,Б) показано распределе-
ние количества пептидов на один идентифици-
рованный белок. Уточним, что стандарты масс-



60 | ACTA NATURAE | ТОМ 18 № 1 (68) 2026

ЭКСПЕРИМЕНТАЛЬНЫЕ СТАТЬИ

Рис. 4. Белковый состав метапротеома таежного клеща. +/– asc – аскомицеты, включали/выключали из анали-
за. Соотношение белок : трипсин = 1 : 40 (А, В); Б, Г – 1 : 100. А, Б – распределение полуколичественной оценки 
содержания белков в образцах по индексу NSAF. В, Г – количество обнаруженных масс-спектрометром пепти-
дов, на основании которых констатировали идентификацию белка. Д, Е – «скважность», то есть, насколько часто 
идентификация белка по одному и более пептидам повторялась в серии из технических повторов (из анализа 
исключали представителей класса Ascomycota, обозначено -asc)
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спектрометрической идентификации, выработанные 
в проекте «Протеом человека», предписывают на-
личие не менее двух пептидов [13]. Однако наи-
большее количество белков определено по одному 
пептиду; эти пептиды однозначно определяли по-
следовательности выявленных белков.

Повторяемость результатов в методических по-
вторах при разделении с помощью одномерно-
го гель-электрофореза и в технических репликах 
хромато-масс-спектрометрических измерений ото-
бражена на рис. 4Д,Е для соотношений белок : 
трипсин = 1 : 40 и 1 : 100 соответственно. Видно, 
что во всех девяти экспериментальных повторах 

как у самцов, так и у самок идентифицировано при-
мерно 500 белков. Оцененное число идентификаций 
у самцов и самок клещей при варьировании количе-
ства добавляемого гидролитического агента состав-
ляет >1800 белковых продуктов. Порядка четверти 
из них характеризуются высокой повторяемостью 
идентификации в эксперименте, включающем 9 × 
2 = 18 технических повторов. Информация о таких 
надежно идентифицированных белках представлена 
в табл. 2. 

В табл. 2 представлены белки, идентифициро-
ванные в девяти технических повторах (по три за-
пуска ВЭЖХ-МС для каждого из трех фрагментов 
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Таблица 2. Высокопредставленные бактериальные белки в составе метапротеомов самцов и самок таежного 
клеща* 

№ Белок Микроорганизм
Среднее NSAF**+SD Мол. 

масса, кДасамки самцы

1. ATP-синтаза,  
альфа-субъединица 

Saccharophagus degradans, Teredinibacter turnerae, 
Dichelobacter nodosus, Francisella tularensis, 

Pseudomonas putida и др.
0.22 ± 0.04 0.18 ± 0.05 ~55

2. ATP-синтаза,  
бета-субъединица

Phocaeicola vulgatus, Bacillus cytotoxicus, B. cereus, 
B. thuringiensis, B. anthracis и др. 0.21 ± 0.06 0.24 ± 0.04 ~52

3. Малатдегидрогеназа Glaesserella parasuis n/a 0.21 ± 0.05 ~55

4. Шаперон DnaK Thermosipho africanus, Bartonella henselae, 
Bartonella tribocorum, Azorhizobium caulinodans 0.18 ± 0.03 0.15 ± 0.05 ~65

5. Шаперон HtpG Buchnera aphidicola, Rickettsia felis, R. bellii, 
Rickettsia typhi 0.12 ± 0.04 0.12 ± 0.08 51–72

6. NADP-зависимая  
изоцитратдегидрогеназа Sphingobium yanoikuyae 0.07 ± 0.01 0.04 ± 0.01 ~45

7. Шаперон GroEL R. rickettsii, R. prowazekii, R. bellii, R. typhi n/a 0.08 ± 0.02 ~52

*Соотношение общего содержания белка и гидролитического фермента, трипсина – 1 : 100, взятых в миллимо-
лярных концентрациях. 
**NSAF – индекс, показывающий количество белкового аналита, определенное по результатам суммирования 
масс-спектрометрических сигналов в отсутствие меченного изотопом пептидного стандарта (Normalized Spectral 
Abundance Factor). n/a – нет данных, SD – отклонение от среднего значения индекса NSAF. 

геля) у самцов и у самок. В результате анализа ме-
тапротеома в каждом из девяти запусков прибора 
было идентифицировано семь белков «домашнего 
хозяйства». Ядро составили ферменты энергетиче-
ского метаболизма (ATP-синтаза, малатдегидрогена-
за, изоцитратдегидрогеназа) и стресс-индуцируемые 
шапероны (DnaK, HtpG, GroEL).

Интересно, что уровень синтеза малатдегидроге-
назы и шаперона GroEL был стабильно выше у са-
мок. Особенно заметной была роль ATP-синтазы, 
обнаруженной у 39 видов бактерий, субъединицы 
ATP-синтазы составляли более 60% воспроизво-
димых масс-спектрометрических идентификаций. 
Полуколичественная оценка (NSAF) подтверди-
ла представленность ATP-синтазы (NSAF > 0.20) 
при минимальных значениях для шаперона GroEL 
(NSAF = 0.08). Повышенная представленность ша-
перонов у самок может отражать адаптивную стра-
тегию микробиома для поддержания белкового 
гомеостаза и обеспечения выживаемости как ком-
менсальных, так и патогенных микроорганизмов 
в условиях физиологического стресса [14]. Для та-
ких патогенов, как Borrelia spp., особенно важно 
сохранять жизнеспособность при смене хозяина, 
то есть при переходе от клеща к теплокровному хо-
зяину.

На рис. 5 представлены результаты функци-
ональной классификации белков метапротеома 
микробиома самцов и самок клеща I. persulcatus. 
Кольцевые диаграммы отражают относительную 

представленность белков, участвующих в биологи-
ческих процессах (Gene Ontology : Biological Process, 
GO : BP) в метапротеомном профиле (рис. 5А – сам-
цы, рис. 5Б – самки). Проведенный анализ выявил 
существенные половые различия в функциональ-
ном профиле микробиома I. persulcatus. У самцов 
доминируют процессы клеточного деления (15.0%) 
и синтеза ATP (12.1%), что свидетельствует об ори-
ентации микробиоты на поддержание энергозависи-
мых функций и пролиферативную активность. У са-
мок преобладают белки, связанные с рефолдингом 
(22.9%) и клеточным делением (18.6%), что связано 
с усиленным контролем качества белков и проли-
феративной активностью. Наши данные согласуют-
ся с результатами [12], которые подчеркивают по-
вышенный уровень биосинтеза белков «домашнего 
хозяйства» в метапротеоме самок клещей другого 
вида – I. ricinus. 

На дендрограмме (рис. 5В) наблюдается функ-
циональная близость биологических процессов. 
В структуре дендрограммы кластеры, объединя-
ющие энергетический обмен и регуляторные ме-
ханизмы (гликолиз, одноуглеродный метаболизм, 
регуляция экспрессии генов), а также процессы под-
держания белкового гомеостаза (рефолдинг белков 
и трансляция). Отдельный кластер обобщает пути 
катаболизма и клеточное деление, сопряженные 
с циклом трикарбоновых кислот, что отражает, по-
видимому, координацию энергетического метаболиз-
ма и пролиферативных процессов. 
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Рис. 5. Распределение бел-
ков в метапротеоме микро-
биома голодных самцов (А) 
и самок (Б) клещей Ixodes 
persulcatus по категориям 
биологических процессов 
(Gene Ontology: Biological 
Process). В – кластеризация 
метаболических процес-
сов. Символом * отмечены 
группы белков, содержание 
которых значительно раз-
личается в метапротеомах 
микробиомов самцов и са-
мок
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ЗАКЛЮЧЕНИЕ
С использованием метапротеомного подхода из-
учали метапротеом I. persulcatus – переносчика 
клещевого энцефалита и боррелиоза на терри-
тории Евразии. Анализ метапротеомов таежно-
го клеща I. persulcatus потребовал оптимизации 
методики подготовки проб, что выразилось в уве-
личении на 19% количества идентифицируемых 
белков при использовании комбинированного под-
хода с очисткой от детергента. Функционально 
охарактеризован протеомный состав микробиома 
клеща. Мы перешли от известных по метагеном-
ным данным таксономических списков к оценке 
биохимической активности микробного консор-
циума. В метапротеоме обнаружено повышенное 
содержание белков, ассоциированных с грибами 
класса Ascomycota, что особенно выражено у са-
мок. Выявленный профиль метапротеома, в кото-
ром преобладают белки грибов, отличается от дан-
ных, полученных ранее для других видов клещей 
(например, I. scapularis [8]). В метапротеоме на-
блюдали белки патогенных бактерий, риккетсий 

и боррелий. Всего идентифицировано 2100 микроб-
специфичных белков, что свидетельствует о вы-
соком разнообразии микробиоты кровососущих 
клещей.

Необходимо учитывать, что низкая глубина по-
крытия микробного протеома на фоне домини-
рующего пула белков клеща-хозяина характерна 
для подхода обзорной метапротеомики сложных об-
разцов. Неизбежна недооценка доли низкопредстав-
ленных, но, возможно, критически важных патоге-
нов. Для их детекции требуется предварительная 
сепарация микробных клеток с помощью микро-
флюидики в сочетании с целевыми протеомными 
подходами [15].

Таким образом, нами обозначены биохимиче-
ские процессы в микробиоте таежного клеща I. 
persulcatus (рис. 5). Полученные данные содержат 
как бактериальный, так и грибковые генные про-
дукты. Полученные данные о метапротеоме микро-
биоты клеща важны для формирования мульти
омиксного понимания процессов жизнедеятельности 
I. persulcatus. 
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