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Защита от воздействия паразитов или инородных тел, обеспеченная иммунным отве-
том, является важным аспектом жизнедеятельности любого организма. Ключевым ком-
понентом иммунитета ракообразных являются гемоциты, циркулирующие в гемолимфе.
Эти клетки способны инкапсулировать инородные объекты, а также секретировать в ге-
молимфу некоторые вещества, участвующие в иммунном ответе. Однако молекулярные
процессы, лежащие в основе функционирования гемоцитов, у байкальских эндемичных
амфипод остаются неизученными.

Работа посвящена изучению протеома гемоцитов байкальских амфипод вида Eulimnogammarus
verrucosus.

Амфипод отлавливали в прибрежной зоне озера Байкал в районе пос. Листвянка и
акклимировали в аэрируемых аквариумах при температуре 6 oC в течение 4 суток. Гемо-
лимфу отбирали, с последующей очисткой гемоцитов по методике, описанной в Shchapova
E. et al., 2019 [3]. Выделение белка выполняли, как описано у Bedulina et al., 2016 [1]
с модификациями. Протеом гемоцитов оценивали с применением жидкостной хромато-
масс-спектрометрии (LC-MS/MS). LC-MS/MS-анализ белков гемоцитов проводили в Цен-
тре коллективного пользования “Передовая масс-спектрометрия” Сколковского института
науки и технологий. Данные анализировали с использованием программного обеспечения
SearchGUI v3.3.17 и Peptide Shaker v1.16.44. Белки идентифицировали на основе сборки
транскриптома E. verrucosus GHHK01 [2].

Было обнаружено 1152 белка. Аннотация этих последовательностей по базе данных
Panther показала, что в наибольшем количестве в протеоме гемоцитов содержатся белки
семейства larval storage protein/phenoloxidase. Также в большом количестве были найдены
белки семейства лектинов С-типа, участвующие в распознавании молекулярных паттернов
патогенов. Кроме лектинов, были обнаружены интегрины, супероксиддисмутаза, скавен-
джер-рецепторы и антимикробные пептиды, участвующие в иммунном ответе.

Таким образом, был впервые проанализирован протеом гемоцитов амфипод на примере
байкальского эндемичного вида E. verrucosus и идентифицированы белки, которые прямо
или косвенно участвуют в иммунном ответе.

Исследование выполнено при финансовой поддержке РФФИ и Правительства Иркут-
ской области в рамках научного проекта № 20-44-383007 и проекта Госзадания FZZE-2020-
0026.
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