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РЕЗЮМЕ 

Цель: анализ результатов современных отечественных и зарубежных исследований биологических марке-

ров шизофрении с помощью методов масс-спектрометрии, выделение основных перспективных направлений 

исследований в области метаболомики и протеомики при шизофрении, обсуждение принципов работы и со-

временных возможностей различных модификаций масс-спектрометров при анализе протеомного и метабо-

ломного составов биологических жидкостей пациентов, страдающих шизофренией. В результате анализа 

данных литературы с обобщением имеющихся в настоящее время результатов оригинальных исследований, 

систематических обзоров и метаанализов представлены сведения об основных группах биомаркеров и веду-

щих механизмах патогенеза, наиболее активно изучаемых в настоящее время при шизофрении методами 

масс-спектрометрии, а также об ограничениях метаболомики при изучении этого заболевания. 
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ВВЕДЕНИЕ 

Необходимость поиска биологических марке-

ров шизофрении продиктована дефицитом сведе-

ний об этиопатогенезе этого заболевания. В кли-

нической практике используется терапевтический 

подход, основанный на представлениях о нару-

шении обмена нейромедиаторов, однако опубли-

кованные исследования свидетельствуют о вовле-

чении в патогенез иммунного воспаления, дизон-

тогенеза и других нарушений [1]. 

Актуальной остается проблема резистентности 

при лечении шизофрении: от 5 до 60% пациентов 

резистентны к применению антипсихотиков (АП) 

[2]. Обсуждается, что в формировании резистент-

ности могут играть роль факторы воспаления 

и выраженные нарушения в работе основных сиг-

нальных путей [3]. Кроме того, АП не способны 

полностью купировать негативные и когнитивные 

кластеры симптомов [4]. 

До сих пор отсутствуют знания об измеряемых 

предикторах ответа на конкретные психотропные 

препараты. Поэтому в процессе подбора препара-

та пациент долгое время может оставаться в со-

стоянии психоза, что повышает риск резистент-

ности вследствие «киндлинг»-механизмов [2]. 

К настоящему времени получены четкие дока-

зательства полигенности шизофрении, но оконча-

тельного понимания картины этиопатогенеза это-

го состояния с точки зрения генетики пока не су-

ществует [5]. Шизофрения представляет собой 

сложный фенотип с разнообразными симптомами 

у разных пациентов. Многообразие выявленных 

к настоящему времени биомаркеров шизофрении 

и их разнообразная представленность у разных 

пациентов привели к предположениям о том, что 

в патофизиологическом понимании шизофрения 

является не болезнью, а группой болезней: один 

фенотип при множестве генотипов (биотипов). 

Однако и такой подход начинает приводить 

к разочарованию, поскольку количество предпо-

лагаемых биотипов шизофрении порождает по-

нимание уникальности этиопатогенеза у каждого 

пациента. В связи с этим методология научных 

исследований шизофрении должна сместиться от 

исследований «случай-контроль» к персонифици-

рованному изучению механизмов, что представ-

ляет собой сложную задачу. Следующим этапом 

в понимании этиопатогенеза шизофрении могут 

стать исследования молекулярных механизмов, 

ассоциированных с конкретными генетическими 

маркерами, в том числе с помощью метаболомики 

и протеомики. 

ЦЕЛЬ ИССЛЕДОВАНИЯ 
Анализ результатов современных отечествен-

ных и зарубежных исследований биологических 

маркеров шизофрении с помощью методов масс-
спектрометрии, выделение основных перспектив-

ных направлений исследований в области мета-
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боломики и протеомики при шизофрении, обсуж-

дение принципов работы и современных возмож-

ностей различных модификаций масс-

спектрометров при анализе протеомного и мета-

боломного составов биологических жидкостей 

пациентов, страдающих шизофренией. 
Понятие метаболомики и протеомики 

Метаболомика изучает совокупность всех ме-

таболитов, являющихся конечным продуктом об-

мена веществ в клетке, ткани, органе или орга-

низме и предоставляет общий основополагающий 

взгляд на все физиологические особенности орга-

низма [6]. Поскольку эндогенные метаболиты – 

это конечные продукты экспрессии генов, их из-

менения более адекватно описывают фенотипи-

ческие нарушения [7]. Известно, что концентра-

ция эндогенных низкомолекулярных метаболитов 

изменяется в процессе патогенеза нейропсихиат-

рических заболеваний [8]. 

Протеомика ‒ область молекулярной биологии, 

занимающаяся идентификацией и количественным 

анализом протеома, т.е. совокупности всех белков 

организма. По мнению ряда авторов, протеомика – 

валидный измерительный инструмент получения 

данных, предназначенных для исследования боль-

ших количеств белков с учетом их экспрессии, 

межбелковых и межмолекулярных взаимодей-

ствий и посттрансляционных модификаций [9]. 

Целью протеомики является не только исчерпы-

вающая идентификация белковых молекул в био-

образцах, но и составление развернутого представ-

ления о функциях этих белков [10]. Понимание 

протеомных процессов на уровне клетки необхо-

димо для раскрытия патогенеза и поиска новых 

методов диагностики социально значимых заболе-

ваний, а также анализа перспективных мишеней 

для терапии [11]. Для анализа комплексных белко-

вых образцов и исключения основных затрудне-

ний, связанных с низкой встречаемостью многих 

белков, в связи с необходимостью высокопродук-

тивного и высокоразрешающего чувствительного 

метода анализа предложен метод масс-

спектрометрии (далее ‒ MS) [12]. Суть метода MS 

заключается в определении не просто молекуляр-

ной массы исследуемых соединений (белков), но и 

в определении возможной первичной структуры 

белка согласно полученному при ионизации бел-

ковой молекулы соотношению массы молекулы к 

её заряду [13]. В начале XXI века были изобретены  

и внедрены технологии, позволяющие применять 

MS к биообразцам: ионизация при атмосферном 

давлении (электроспрей, ЭС), химическая и фо-

тоионизация при атмосферном давлении, опосре-

дованная матрицей лазерная десорбция-ионизация 

(МАЛДИ, Matrix-Assisted Laser Desorption Ioniza-

tion, MALDI) [14], совмещенные с MS детектором 

(времяпролётным, Time-of-Flight, TOF) [15]. 

Из-за особенностей изотопного разделения пи-

ки в спектрах больших белков сложно анализиро-

вать. Поэтому перед исследованием их разрушают 

на пептиды массой 500-2500 Да с помощью трип-

сина, затем по данным о пептидах восстанавлива-

ют информацию об исходном белке из коротких 

прочтений («протеомика снизу вверх», bottom-up). 

Процесс сборки может приводить к потерям ин-

формации, поэтому в некоторых случаях исследу-

ются целые белки без расщепления с помощью 

мощных детекторов сверхвысокого разрешения 

(«протеомика сверху вниз», top-down) [16]. Фраг-

ментация белков может осуществляться также при 

помощи столкновения с молекулами инертных 

газов. При этом каждый пептид характеризуется 

массой иона-предшественника и набором масс 

ионов-фрагментов. Массы фрагментов измеряются 

исходя из последовательности пептидов, и по ним 

восстанавливается информация об исходном белке 

(тандемная MS, MS-MS). 

В качестве альтернативы MALDI ионизацию 

пептидов перед MS осуществляют методом элек-

трораспыления (Electrospray Ionization, ESI). При 

совмещении ионизации электроспреем с высоко-

эффективной жидкостной хроматографией поток 

хроматографической фазы с колонки направляется 

в капилляр для электрораспыления. Таким образом 

MS будет определять массы разделяемых в анали-

тической колонке молекул (метод LC-MS, Liquid 

Chromatography-Mass Spectrometry). Идентифика-

ция белков в сложном растворе при помощи ком-

бинации MS и высокоэффективной жидкостной 

хроматографии называется «скорострельной» про-

теомикой (Shotgun Proteomics). Для направленного 

обнаружения и количественного определения ис-

комых белков применяются методы таргетной MS 

[17] с детектором типа тройного квадруполя ‒ три 

одинаковых масс-спектрометра, последовательно 

передающие друг другу ионы: метод мониторинга 

множественных/выбранных реакций (англ. Multi-

ple/Selected Reaction Monitoring, MRM/SRM). По-

мимо протеомики, методы MS могут применяться 

и в метаболомике для обнаружения небелковых 

(малых) молекул (или групп молекул), участвую-

щих в предполагаемом патогенезе изучаемого за-

болевания [18]. 
Изучение механизмов патогенеза шизофрении 

методами MS 

В России проведен ряд исследований по изу-

чению биомаркеров шизофрении методами MS. 

По результатам сравнительного анализа протеом-

ных профилей выявлено 27 белков, специфичных 

для шизофрении, которые в основном оказались 

связаны с иммунным ответом, клеточной комму-

никацией, ростом и поддержанием клеток, регу-

ляцией метаболизма белков и метаболизма нук-

леиновых кислот [19]. 

https://ru.wikipedia.org/wiki/Молекулярная_масса
https://ru.wikipedia.org/wiki/Молекулярная_масса
https://ru.wikipedia.org/wiki/Времяпролётный_масс-анализатор
https://ru.wikipedia.org/w/index.php?title=Протеомика_снизу_вверх&action=edit&redlink=1
https://ru.wikipedia.org/w/index.php?title=Тандемная_масс-спектрометрия&action=edit&redlink=1
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У больных шизофренией установлено повы-

шение концентрации белка 12 (ANKRD12), со-

держащего домен анкириновых повторов и кадге-

рина, причем концентрация кадгерина 5 стати-

стически значимо различалась в зависимости от 

ведущей клинической симптоматики (позитивной 

или негативной) [19]. Отличия в спектре распре-

деления белков выявлены в группах  больных ши-

зофренией и здоровых лиц в 13 областях молеку-

лярных масс: 206, 180, 128, 97, 94, 88, 40, 32, 30, 

28, 20, 15 и 12 кДа [20]. Согласно результатам 

MS-анализа, в сыворотке больных шизофренией 

обнаруживаются белки, отсутствующие у здоро-

вых из группы сравнения: тирозинкиназа (актив-

ность которой повышается при окислительном 

стрессе при активации ряда сигнальных путей), 

белок LANCL1 с неизвестной функцией, ядерный 

клеточно-специфичный эпителиальный гаплоид-

ный белок, цинк-связывающий белок (747-20597 

Да) и гипотетический белок DP1 участка 

Рolyposis coli (21135 Да) [21]. В недавнем иссле-

довании методами масс-спектрометрии иденти-

фицировали белки сыворотки крови при разных 

формах шизофрении: для параноидной шизофре-

нии характерны белки, отвечающие за трансля-

цию и транскрипцию, в то время как значитель-

ная часть белков, характерных для простой ши-

зофрении, регулирует основные метаболические 

и транспортные процессы клетки; это белки ре-

цепторной системы, везикулярного транспорта 

и внеклеточного матрикса, осуществляющие пре-

имущественно катаболические процессы [22]. 

Полученные данные указывают на необходи-

мость дальнейшего изучения роли обнаруженных 

белков в этиопатогенезе шизофрении. 

С помощью метаболомики и протеомики в ря-

де исследований показано нарушение баланса 

путей основного энергетического обмена при ши-

зофрении в мозге и периферических тканях [23, 

24]. Обнаружено, что одним из главных нарушен-

ных механизмов является гликолиз, что согласу-

ется с данными о нарушениях метаболизма глю-

козы при шизофрении. Другие MS-исследования 

обнаруживают маркеры окислительного стресса 

(ОС) при шизофрении, что подтверждает роль 

редокс-дисбаланса в патогенезе за счет окисли-

тельного повреждения липидов, белков и ДНК 

[25, 26]. Показано, что при первом эпизоде психо-

за нарушен ответ на ОС, в связи с чем авторы 

предлагают метаболомную сигнатуру реактивно-

сти на ОС рассматривать в качестве надежного 

раннего маркера психоза [27]. На моделях шизо-

френии у лабораторных животных обнаружены 

нарушения функции митохондрий, их выделение 

позволило сформулировать гипотезу о дисфунк-

ции биоэнергетических систем при шизофрении, 

что требует дальнейшего изучения [28]. 

Данные MS-исследований указывают на кау-

зальную роль митохондриальной дисфункции при 

шизофрении, причем механизмы участия мито-

хондрий в патогенезе могут выходить за рамки 

продукции энергии и участия в ОС и обусловли-

вать нарушения в сигнальных каскадах, регули-

рующих внутриклеточный метаболизм и меж-

нейронное взаимодействие [29]. 

Протеомика и метаболомика позволили вы-

явить маркеры патологии иммунитета в мозге 

и периферических тканях пациентов с шизофре-

нией [30], в частности дисфункцию системы ком-

племента [31]. У больных шизофренией изменены 

концентрации сывороточных цитокинов и других 

медиаторов воспаления. Исследования postmor-

tem позволили предположить, что изменения 

функций иммунной системы носят системный 

характер [32]. В тканях больных с первично-

диагностированной шизофренией обнаружены 

прочные периферические молекулярные агрега-

ции, связанные с нарушенной функцией иммун-

ной системы, что позволяет предположить воз-

можность воздействия иммунной системы на 

профили биомаркеров. Омиксные технологии 

и биоинформационный подход (анализ сигналь-

ных путей основных белков, формирующих био-

химический профиль при шизофрении) выявили 

значимость системы комплемента в патогенезе 

заболевания – данные и расчеты свидетельствуют 

о подавлении альтернативных путей комплемента 

и его дисрегуляции. Среди меняющих функцио-

нирование белков иммунной системы выделены 

альфа-дефензины, которые предполагаются в ка-

честве ранних маркеров болезни [33]. Метабо-

ломный анализ сыворотки и плазмы субъектов 

с шизофренией выявил различия по сравнению со 

здоровым контролем по наличию соединений 

микробного происхождения [34, 35]. 

Практически вновь зарождающимся направле-

нием исследований методами MS в психиатрии 

является изучение посттрансляционной модифи-

кации белков (ПТМ): метилирование, фосфори-

лирование, ацетилирование, образование дисуль-

фидных мостиков, гликозилирование и др., за 

счет которых один и тот же белок может выпол-

нять разные функции, возможно переключение 

пептида внутри клетки с одного на другой вид 

активности [36]. Наиболее распространённым 

примером является переключение активация/ 

инактивация. Встречаются данные об изменениях 

в сигнальных путях клеток за счет различных ва-

риантов ПТМ белков [37]. Поскольку карбониль-

ный стресс коррелирует с тяжестью заболевания, 

считается, что гликирование возрастает за счет 

снижения активности молекулярных рецепторов, 

способствующих захвату гликированных продук-

тов, что усугубляет стресс [38]. 
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Обсуждается, что пальмитоилирование участ-

вует в регуляции работы дофаминовых транспор-

теров, в частности показано снижение пальмито-

илирования белка S [39]. Получены данные о ди-

срегуляции ацетилирования гистонов и возможно 

связанном с этим шизофреноподобном расстрой-

стве у экспериментальных животных [40]. В ис-

следовании образцов мозга post mortem при ши-

зофрении описаны нарушения в убиквитиновых 

протеосомных системах (системах деградации 

белка) [41]. Авторы полагают, что этот механизм 

может лежать в основе патогенеза из-за накопле-

ния аберрантных белков старения в клетках и по-

тенциального перенаправления деградации бел-

ков в сторону лизосомального компартмента. Ме-

тилирование ДНК как эпигенетическая модифи-

кация у мужчин изучается как потенциальный 

гендер-специфичный маркер шизофрении [42]. 

Изучение баланса между синтезом и деграда-

цией белка («оборота») является еще одним пер-

спективным направлением исследований с помо-

щью MS. Агрегаты из белков, образующиеся 

в результате нарушений синтеза и деградации 

белка, характерны для тяжелых психических рас-

стройств, в частности шизофрении. Изменения 

в протеостатических механизмах, регулирующих 

обмен белка, такие как система убиквитин-

протеасомы, отмечаются при тревожном рас-

стройстве и шизофрении [43]. 

Недавно методы MS начали использоваться 

для выявления биомаркеров прогноза шизофре-

нии как в доклинических моделях, так и у паци-

ентов [44]. Обнаружено, что более высокий уро-

вень пролактина сыворотки изначально до назна-

чения АП может являться маркером лучшего про-

гноза после 5 лет лечения АП [45]. В одном из 

исследований с использованием мультиплексной 

оценки иммунного профиля сыворотки было об-

наружено, что уровни 7 белков могут являться 

предикторами улучшения продуктивных симпто-

мов (IL-16, связывающий жирные кислоты белок, 

ферритин, С-реактивный белок, миоглобин, про-

лактин и фактор комплемента Н), а уровни 2 бел-

ков (матриксная металлопротеиназа-2 и инсулин) 

могут быть предикторами улучшения негативных 

симптомов у пациентов с ПЭП [44]. В том же ис-

следовании было обнаружено, что сниженные 

уровни инсулина и лептина и повышенные уров-

ни TGF-β являются индикаторами приближающе-

гося обострения у пациентов, получающих АП 

[44]. Перспективными являются направления ис-

следований сывороточных биомаркеров ‒ пре-

дикторов ответа на специфическое лечение АП 

или на таргетное воздействие по отношению 

к другим механизмам патогенеза (не нейрохими-

ческим, а например, нейровоспалительным или 

метаболическим). 

MS является оптимальным методом для оцен-

ки метаболических трансформаций АП [46] и их 

влияния на определенные органы и ткани [47], 

определения концентрации АП в плазме крови 

[48] не только для клинической практики, но и 

в отношении случаев токсикологического анализа 

post mortem [49]. 
Поиск диагностических биомаркеров шизо-

френии и риска её развития методами MS 

Определенные метаболомные «сигнатуры» 

были получены с помощью MS в плазме, сыво-

ротке и периферических мононуклеарных клетках 

крови пациентов, страдающих шизофренией, 

в сравнении с контролем [50]. В связи с этим за-

кономерный интерес представляют попытки вы-

деления метаболомных «сигнатур» на домани-

фестном этапе шизофрении (проспективные 

наблюдательные исследования субъектов уль-

травысокого риска по развитию психоза) [51]. 

В недавнем обзоре литературы российские ав-

торы приводят данные об отклонениях концен-

траций огромного количества низкомолекуляр-

ных соединений, с различной степенью специ-

фичности обнаруживающихся среди больных ши-

зофренией по сравнению с контролем методами 

MS (аминокислоты, продукты обмена глюкозы 

и энергетического метаболизма, продукты обмена 

липидов, эндогенные каннабиноиды, нейротранс-

миттеры и их метаболиты, маркеры окислитель-

ного стресса, стероидные гормоны и их метабо-

литы) [52]. Выделено 5 значимых метаболитов: 

глицерат, эйкозеновая кислота, бета-

гидроксибутират (все три ‒ обмен жирных кис-

лот), пируват (обмен углеводов) и цистин (обмен 

аминокислот); на их основе авторам с высокой 

точностью удалось разделить выборку на пациен-

тов с шизофренией и здоровых [53]. В недавних 

исследованиях установлены нарушения в концен-

трации и обмене ряда аминокислот и ацилкарни-

тинов [54, 55]. Снижение уровня длинноцепочеч-

ных ацилкарнитинов при шизофрении может 

быть обусловлено снижением экспрессии или ак-

тивности разных транспортеров в плазматической 

мембране и связано с активностью карнитин-

пальмитоилтрансферазы I [54]. При сопутствую-

щем метаболическом синдроме (МС) у больных 

шизофренией дополнительно выявлены более 

высокие уровни валерилкарнитина (С5), лейци-

на/изолейцина и аланина, чем у больных без МС, 

что указывает на возможное участие этих соеди-

нений в патогенезе метаболических нарушений 

при шизофрении [55]. В других исследованиях 

были получены аналогичные данные, но с други-

ми метаболитами [56, 57], что позволяет конста-

тировать несоответствие между биомаркерами 

или паттернами биомаркеров, выявленными раз-

ными группами исследователей [51]. 
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Подобное расхождение может быть связано 

с различиями в процедурах экстракции метаболи-

тов и/или неточной идентификацией метаболи-

тов, например, идентификация только путем 

сравнения экспериментальных и библиотечных 

масс-спектров. 
Стратификация пациентов с шизофренией 

с помощью методов MS 

Проблема изучения биомаркеров шизофрении 

ассоциирована с тем, что границы психических 

болезней не до конца проработаны (есть перекры-

вающиеся биомаркеры, характерные для ряда 

психических расстройств) и что симптоматика 

у пациентов одной нозологической группы гете-

рогенна. Кроме того, сложность понимания меха-

низмов развития шизофрении заключается в том, 

что чаще всего фундаментом патогенеза служит 

целый комплекс небольших количественных от-

клонений протеомного и метаболомного составов 

клетки, нежели какие-либо единичные маркеры, 

заметно выходящие за пределы нормы. В связи 

с этим методы MS являются незаменимыми в 

плане развития представлений о патогенезе ши-

зофрении, поскольку позволяют вне связи с от-

дельными гипотезами получать сведения об об-

ширном количестве (сотнях и тысячах) молекул 

в «омиксных профилях». Вследствие большого 

объема, гетерогенности и неоднородности полу-

чаемых данных и затруднительности оперирова-

ния ими совместно с протеомикой используется 

ряд -омных технологий, например, трансляцион-

ная биоинформатика – для вычислительной обра-

ботки сывороточных протеомных профилей [58], 

интегрированный -омный подход – для построе-

ния моделей формирующихся отклонений в го-

ловном мозге по принципу «мутация-изменение» 

белковых профилей [59], новейшие математиче-

ские методы – для поиска фенотип-связанных 

биомаркеров [60]. 

Для синтеза масштабного объема данных, по-

лученных в области протеомики и метаболомики, 

проводятся исследования «сетей» взаимодействия 

белков, транслирующихся с участием известных 

генетических маркеров шизофрении [61]. При 

этом внимание уделяется взаимоотношению из-

вестных молекулярных механизмов, в том числе 

белок-белковому взаимодействию [62]. С помо-

щью сетевого анализа идентифицированы меха-

низмы, ассоциированные с генетическими марке-

рами, наиболее часто выявляемыми при шизо-

френии в GWAS: относящиеся к синаптической 

пластичности, нейрональному развитию и нейро-

трансмиссии, такие как долговременная потенци-

ация, нейротрофиновый сигнальный путь и сиг-

нальный путь ERBB (семейство из четырех ре-

цепторов тирозинкиназы, родственных рецептору 

эпидермального фактора роста) [61]. Продемон-

стрированы межбелковые взаимодействия между 

различными SNP и редкими мутациями de novo. 

В результате установлено, что «интерактом» ре-

цептора NMDA может играть лидирующую роль 

в патологии шизофрении. 

Стратификация биологически разных подти-

пов внутри шизофрении (с преимущественным 

вовлечением аутоиммунных, нейровоспалитель-

ных механизмов патогенеза, оксидативного 

стресса, нарушений одноуглеродного обмена) 

в дальнейшем может иметь широкое клиническое 

применение с точки зрения возможности коррек-

ции ряда известных биомаркеров (применение 

антиоксидантов, фолатов, противовоспалитель-

ных средств, полиненасыщенных жирных кис-

лот). 
Ограничения в использовании методов MS 

при изучении шизофрении 

Ограничения протеомики/метаболомики за-

ключаются в том, что изменения количественных 

соотношений белка не всегда предоставляют ин-

формацию об активности того или иного пути 

синтеза, поэтому такие исследования в идеале 

должны сопровождаться измерением активности 

соответствующих путей и сигнальных каскадов. 

Кроме того, при получении метаболомных дан-

ных не всегда можно судить о каузальности. Ве-

роятно, эту проблему можно решать в исследова-

ниях с проспективным дизайном, с оценкой экс-

периментальных вмешательств, влияющих на 

конкретные составляющие метаболомного про-

филя, с оценкой клинико-психопатологического 

состояния пациентов. Таким образом, оптималь-

ным подходом можно считать сочетание метабо-

ломного исследования с таргетным изучением 

отдельных механизмов с проспективными вмеша-

тельствами. 

Другой проблемой является воспроизводи-

мость MS-исследований, связанная как с инстру-

ментальными, так и с другими техническими ва-

риациями процедур исследования (забор и приго-

товление биообразцов), а также с особенностями 

представленности метаболических профилей 

в различных тканях организма (сыворотка крови 

и мозг). В связи с разнообразными типами вариа-

бельности каждое исследование в области мета-

боломики должно отвечать на вопрос: относятся 

ли выявленные особенности метаболома к пато-

генезу заболевания, или это вариабельность дру-

гого рода. Важно принимать во внимание тот 

факт, что уровень метаболитов высоко чувствите-

лен к внешним условиям. 

Первоначальный энтузиазм в области «омикс-

ных» исследований сменился некоторым разоча-

рованием, касающимся относительно малых воз-

можностей практического внедрения получаемых 

результатов. 
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Несмотря на большое число полученных с по-

мощью MS новых данных, имеются затруднения 

с валидизацией в связи с дефицитом альтернатив-

ных методов, способных подтвердить их досто-

верность. Для реализации и клинического внед-

рения данных метаболомики важны междисци-

плинарный подход и создание объединений (кон-

сорциумов) специалистов различного профиля. 
ЗАКЛЮЧЕНИЕ 

Таким образом, методы MS в сочетании с био-

информационным подходом и клинической оцен-

кой симптомов предоставляют современным ис-

следователям колоссальные возможности для 

дальнейшего изучения механизмов развития ши-

зофрении. С учетом современного понимания 

этиопатогенеза этого психического расстройства 

особая важность возлагается на прикладную идею 

‒ деление больных на биотипы на основе данных 

MS («стратификация»). Скрининг на отдельные 

биомаркеры каждого пациента является очень 

дорогим и малодоступным методом, даже в кон-

тексте исследовательских задач, однако на основе 

полученных методами MS сигнатур («отпечат-

ков») можно выделить основные направления для 

изучения конкретных молекулярных механизмов 

шизофрении и коррекции метаболитных наруше-

ний, что имеет высокую актуальность в настоя-

щее время в связи с отсутствием патогенетиче-

ской терапии шизофрении. 
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ABSTRACT 

Objective: to analyze the results of modern domestic and foreign studies of biological markers of schizophrenia 

using mass spectrometry methods, highlight the main promising areas of research in the field of metabolomics and 

proteomics in schizophrenia, discuss the principles of operation and modern capabilities of various modifications of 

mass spectrometers in the analysis of proteomic and metabolomic composition of biological fluids of patients with 

schizophrenia. As a result of the analysis of literature data with a generalization of the currently available results of 

original studies, systematic reviews and meta-analyses, information is presented on the main groups of biomarkers 

and the leading mechanisms of pathogenesis, which are currently most actively studied in schizophrenia by mass 

spectrometry, as well as on the limitations of metabolomics in the study of this disease. 
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