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Пептиды являются важными регуляторами различных процессов, происходящих в рас-
тениях. Особое значение для растений имеют так называемые короткие секретируемые
пептиды (КСП) - пептиды, способные активно транспортироваться из растительных кле-
ток. Так, известно участие КСП в регуляции следующих процессов: рост и развитие, раз-
множение, ответ на стрессовые факторы, симбиотические отношения с микроорганизмами
[2].

Однако, несмотря на растущий интерес к пептидам и их значимую роль в регуляции
различных растительных процессов, функции КСП растений остаются малоизученными,
а их количество и разнообразие – недооценены, ввиду небольшого размера и действия
пептидов в низких концентрациях [3]. Разработка подхода для массовой идентификации
и создания профилей растительных пептидных семейств позволила бы расширить наше
представление об их разнообразии.

Мы разработали пайплайн для создания профилей растительных КСП, используя про-
теомные данные модельного растения Arabidopsis thaliana cv. Columbia, для которого се-
мейства пептидов наиболее полно изучены. Пайплайн создания профилей включает такие
этапы, как фильтрация последовательностей по длине, предсказание сигнальной после-
довательности, кластеризация, фильтрация кластеров по аннотации и размеру, создание
множественных выравниваний для полной последовательности прекурсоров, а также для
консервативной области на C-конце.

Для полученных профилей было проведено сравнение с профилями, из базы данных
PlantSSP для арабидопсиса [1]. Для обоих наборов профилей был выполнен HMM-HMM
поиск в базе данных Uniref100, а затем было подсчитано количество значимых хитов (E-
value<0.01) с соответствующим семейством пептидов. Для наших профилей было обнару-
жено большее количество значимых хитов для всех проанализированных семейств регу-
ляторных пептидов, в сравнении с профилями из PlantSSP, и, таким образом, наш подход
оказался более чувствительным и точным.

Далее разработанный нами пайплайн будет применен для профилирования широкого
спектра растительных протеомов, что позволит расширить разнообразие пептидов у раз-
личных растительных таксонов. Кроме того, данные профили будут использованы для
поиска миметиков растительных пептидов в микробиомных данных растений.

Работа выполнена при финансовой поддержке Российского научного фонда (Грант 23-
66-10013 “Создание микробиологических препаратов для растениеводства на основе мик-
робиомов засухоустойчивых растений”).
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