
Функциональный ландшафт 
протеомных изменений при 
острейшей стадии ишемии мозга: 
анализ обогащения
Борисенко Е.А.,  Демьяненко С.В.

Март 2026 Ростов-на-Дону

Южный Федеральный  Университет,
Лаборатория молекулярной нейробиологии



2

Цель работы - анализ протеомных данных, полученных на ранней 
стадии (4 часа после ишемии) в фототромботической модели инсульта у 
крыс, выявление функциональных биологических процессов.

Сформировать список генов на основе данных 
протеомного анализа

Задачи:

Провести функциональную аннотацию 
полученного набора генов

Выполнить анализ обогащения по базам Gene 
Ontology и Rat Genome Database



В первые часы после ишемии в ткани мозга происходят значительные 
изменения протеомного профиля, особенно в зоне пенумбры - области 
потенциально обратимого повреждения. 

Введение:
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Фототромботическая 
ишемия (ФТИ)

Протеомный микрочип



 Фильтрация: удалялись неоднозначные 
идентификаторы и посттрансляционно 
модифицированные формы, идентификаторы 
сводились к единому стандарту по названию гена 
ENSEMBL

 Базы данных: Gene Ontology (GO) и Rat Genome 
Database (RGD) – Disease

 ShinyGO 0.85, параметры анализа: FDR < 0.05, 
Remove redundancy — ON

 Визуализированы наиболее обогащённые группы: 
топ 10, дополнительно построены иерархические 
древа кластеризации

Методы:
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Рис. 1 – топ 10 обогащенных категорий согласно словарю GO «Molecular function»,
синий - киназная активность.
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Рис. 2 – некоторые ветви иерархического древа терминов GO «Molecular function», 
размер точек пропорционален статистической значимости.
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Рис. 3 – топ 10 обогащенных категорий согласно словарю GO «Biological Process»,
темно синий – клеточная гибель, оранжевый - ответ на окислительный стресс.
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Рис. 4 – некоторые ветви иерархического древа терминов GO «Biological process», 
размер точек пропорционален статистической значимости.
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Рис. 5 – дополнительный анализ обогащения по базе Rat Genome Database (раздел Disease)
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Рис. 6 – иерархическое древо кластеризации терминов Rat Genome Database (раздел Disease)
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Протеомные изменения, зарегистрированные в ткани головного мозга в 

ранний период после ишемии, преимущественно связаны с 

активацией:

 окислительного стресса

 сигнальных каскадов

 процессов программируемой клеточной гибели. 

Что хорошо согласуется с известными механизмами ишемического 

повреждения мозга и подтверждает - протеомные изменения в зоне 

пенумбры отражают раннюю активацию стресс-ассоциированных и 

регуляторных клеточных процессов.

Выводы:

14



Спасибо за  
внимание!

*Как YandexART 2.5 видит запрос «протеом мозга 
крысы» 15
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Рис. 1А – топ 50 обогащенных категорий согласно словарю GO «Molecular function» 
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Рис. 2А – иерархическое древо кластеризации терминов GO «Molecular function» 



18Рис. 3А – топ 50 обогащенных категорий согласно словарю GO «Biological process» 
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Рис. 4А – полное иерархическое древо кластеризации терминов GO «Biological process»


	Слайд 1, Функциональный ландшафт протеомных изменений при острейшей стадии ишемии мозга: анализ обогащения
	Слайд 2
	Слайд 3
	Слайд 4
	Слайд 5
	Слайд 6
	Слайд 7
	Слайд 8
	Слайд 9
	Слайд 10
	Слайд 11
	Слайд 12
	Слайд 13
	Слайд 14
	Слайд 15
	Слайд 16
	Слайд 17
	Слайд 18
	Слайд 19

