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РЕЗЮМЕ

Идентификация факторов риска и воздействие на них является ключевым звеном в про
филактике и лечении сердечно-сосудистых заболеваний (ССЗ). Любой биологический 
механизм строится на множестве звеньев, и только через понимание взаимодействия 
внутри и между различными уровнями молекулярной оценки существует возможность 
улучшить представление и получить новую информацию о патогенезе заболеваний. До
стижения в области поиска биомаркеров, связанных с развитием ССЗ, несомненно, рас
ширили наше понимание, однако, необходим учет как генетически детерминированных 
особенностей пациента, так и факторов окружающей среды и образа жизни. Учитывая 
большое количество звеньев, влияющих на течение ССЗ, требуются новые, более чув
ствительные методы диагностики. Такими возможностями обладают омиксные техно
логии, которые позволяют получить большой массив биологических данных на моле
кулярном уровне. Высокий потенциал к интеграции между различными методиками, 
а именно мультиомиксный подход, обеспечивает получение колоссального объема дан
ных, анализ которых возможен при помощи высокотехнологичных инструментов, таких 
как искусственный интеллект и машинное обучение, позволяющих выявлять значимые 
взаимосвязи между переменными. Роль мультиомиксных технологий в комбинации 
с генетическим анализом привлекает все большее внимание и является новой ступенью 
к прогнозированию риска развития ССЗ и предикции повторных сердечно-сосудистых 
событий. Возможность применения данных подходов может обеспечить лучшее пони-
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мание молекулярно-генетического генеза ССЗ и предоставить беспристрастную оценку 
течению патофизиологических процессов.

Ключевые слова: большие данные, липидомика, менделевская рандомизация, метабо- 
ломика, мультиомикс, прецизионная медицина, протеомика, сердечно-сосудистые забо
левания, GWAS.
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ABSTRACT

Risk factor identification and their subsequent reduction is one of the fundamental strate
gies in cardiovascular disease prevention and treatment (CVD). Any biological mechanism 
comprises many crucial elements which ensure its function. Thorough cross-level molecular 
assessment is required in order to obtain relevant information, therefore gaining insight into 
disease pathogenesis. Numerous advances in the identification of CVD associated biomarkers 
have undoubtedly expanded our understanding. However, lifestyle, environmental factors and 
genetic predisposition are ought to be taken into account. Given the presence of numerous fac
tors affecting the course of CVD, there is a demand for new sensitive diagnostic methods. One 
of those new approaches is the usage of omics technologies, which make it possible to obtain 
a large array of biological data at the molecular level. Integration of various methods helps to 
accumulate a colossal amount of data. High-tech tools for data analysis, such as artificial intel
ligence and machine learning ensure the identification of interrelated significant data between
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variables. Multi-omics technologies in combination with genetic analysis are attracting more attention worldwide. 
It can be perceived as a new stage in CVD prediction and recurrent cardiovascular events risk assessment. These 
approaches can help to improve our understanding of the molecular genetic pathology of CVD and provide an 
objective evaluation of pathophysiological processes.

Key words: big data, cardiovascular disease, GWAS, lipidomics, mendelian randomization, metabolomics, 
multi-omics, precision medicine, proteomics.
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Список сокращений: ИБС — ишемическая 
болезнь сердца, ИМ — инфаркт миокарда, ИМ- 
6 ^ T  — инфаркт миокарда без подъема сегмента 
ST, ИМпST — инфаркт миокарда с подъемом сег
мента ST, КАГ — коронарная ангиография, ОКС — 
острый коронарный синдром, ОНП — однонукле
отидный полиморфизм, РНК — рибонуклеиновая 
кислота, САД — систолическое артериальное дав
ление, ССЗ — сердечно-сосудистые заболевания, 
ХС-ЛПНП — холестерин липопротеидов низкой 
плотности, GWAS — исследование общегеномных 
ассоциаций.

УГЛУБЛЕННЫЙ ПОДХОД 
В ПРОФИЛАКТИКЕ СЕРДЕЧНО
СОСУДИСТЫХ ЗАБОЛЕВАНИЙ

Ключевым направлением в эпидемиологии 
сердечно-сосудистых заболеваний (ССЗ) является 
раннее выявление причинных факторов и воздей
ствие на них. Связь между конкретным фактором 
риска и развитием заболевания подразумевает то, 
что фактор риска либо усугубляет ситуацию, либо 
вызывает развитие заболевания. Существующий 
метод менделевской рандомизации позволяет про
верить и оценить, может ли наблюдаемая связь 
между воздействием и исходом быть причинной 
[1]. Ярким примером отчетливой связи между фак
торами риска и исходом является менделевский 
рандомизированный анализ 438 952 участников [2], 
в котором было показано, что длительное воздей
ствие комбинации более низких уровней систоли
ческого артериального давления (САД) и холесте
рина липопротеидов низкой плотности (ХС-ЛПНП) 
связано с более низким риском развития ССЗ. Ме
тод менделевской рандомизации все чаще успеш
но используется в исследованиях общегеномных 
ассоциаций (GWAS) [3]. Возможность проведения

GWAS дала основу для реализации ряда клиниче
ских исследований по выявлению роли каждого од
нонуклеотидного полиморфизма (ОНП) в развитии 
конкретного заболевания и его прогнозе в различ
ных популяциях. Известно 934 ОНП, которые свя
заны с ССЗ [4]. Но, несмотря на успех в выявлении 
связей с ССЗ, большинство открытий GWAS еще 
предстоит воплотить в жизнь: одним из хорошо 
известных примеров является исследование свя
зи между локусом 9p21 и ишемической болезнью 
сердца (ИБС) [5, 6], механизм которой до конца 
не изучен. Безусловно, учитывая фундамент дости
жений в исследовании генома человека, доказана 
существенная роль генетических факторов, но сле
дует учитывать, что ССЗ относятся к мультифак
ториальным заболеваниям [7]. Исходя из сложной 
генетической архитектуры, существуют моноген
ные заболевания, которые определяются одним 
геном (мутацией), и полигенные заболевания, ха
рактеризующиеся сочетанием аллелей нескольких 
генов, их определенной комбинацией при воздей
ствии внешних факторов. В рамках генетических 
исследований следует учитывать как моногенные 
заболевания, так и вклад полигенных шкал риска. 
Полигенные шкалы риска объединяют эффекты 
многих генетических вариантов в геноме челове
ка, и их использование продемонстрировало су
щественные результаты в прогнозировании риска 
развития заболеваний [8]. Однако любой биологи
ческий механизм строится на множестве ключевых 
звеньев, и только через понимание взаимодействия 
внутри и между различными уровнями молекуляр
ной оценки можно попытаться улучшить представ
ление и получить новую информацию о патогенезе 
заболевания. В настоящее время до конца не ясно, 
могут ли подходы полигенных шкал риска учиты
вать взаимодействия генов и их влияние на фено
тип [9]. Для обеспечения полной оценки комплекс -
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ного вклада всех звеньев патогенеза в структуру 
ССЗ необходимо исходить из комбинированного 
влияния генетических детерминант, факторов 
окружающей среды, образа жизни и социально-э
кономического статуса для обеспечения персона
лизированного подхода в тактике ведения пациен
тов с ССЗ. Для прогнозирования ССЗ и предикции 
повторных сердечно-сосудистых событий можно 
использовать новые, более широкомасштабные ме
тоды исследования, такие как омиксные техноло
гии, для оценки вклада всех факторов, в том числе 
эпигенетических. С помощью омиксных техноло
гий возможно получение больших объемов биоло
гических данных с последующим всесторонним 
анализом взаимоотношений и действий различ
ных типов молекул в организме, результаты кото
рых можно использовать для объективной оценки 
происходящих патофизиологических процессов. 
В структуре омиксных технологий выделяют не
сколько направлений, которые позволяют прово
дить углубленный анализ течения заболевания 
и определять возможный прогноз.

ИНСТРУМЕНТЫ ПРОГНОЗИРОВАНИЯ 
СЕРДЕЧНО-СОСУДИСТОГО РИСКА: 
ФОКУС НА МЕТАБОЛОМИКУ

Одним из направлений, используемых для изу
чения молекулярных механизмов, лежащих в осно
ве развития ССЗ, является метаболомный анализ. 
Это технология, позволяющая идентифицировать, 
количественно определять и характеризовать низ
комолекулярные метаболиты. Метаболомика по
зволяет одновременно определять большое коли
чество метаболитов, обеспечивая широкий охват 
метаболических путей [10]. Поскольку метаболом 
тесно связан с генотипом организма, метаболом- 
ный анализ предоставляет уникальную возмож
ность исследовать взаимосвязи генотип-фенотип, 
а также взаимодействия генотипа и окружающей 
среды. Двумя наиболее широко применяемыми 
методами исследования являются подходы на ос
нове ядерного магнитного резонанса и жидкостной 
хроматографии с масс-спектрометрией [11] с раз
личными методами оптимизации профилей клас
сов метаболитов. При анализе биообразцов можно 
использовать два подхода к определению метабо
ломного профиля: таргетный и нетаргетный [12, 
13]. Таргетный анализ часто проводится в «мо
дульном» формате: образец делится на аликвоты, 
которые извлекаются с использованием различ
ных растворителей или подвергаются различным 
этапам дериватизации, адаптированным к хими
ческим свойствам интересующего кластера мар

керов. Преимущество этого подхода заключается 
в том, что он является более количественным ме
тодом, при котором можно получить профили кон
кретных метаболитов. Основным ограничением 
данного подхода является узкий список определяе
мых маркеров, принадлежащих к 6-7 химическим 
классам. Нетаргетное метаболомное профилирова
ние используется для одновременного измерения 
большого количества потенциальных метаболитов 
в биологических образцах [14, 15]. Часто химиче
ская идентичность подавляющего большинства 
пиков неизвестна, и для идентификации представ
ляющих интерес молекул необходимо выполнить 
последующий спектральный анализ. Хотя нетар- 
гетное метаболомное профилирование может обе
спечить более точный и полный охват метаболома, 
ему часто мешает небольшое количество иден
тифицированных соединений, и многие сигналы 
могут исходить не от метаболита [16]. Возможно, 
с усовершенствованием технологий метаболом
ного анализа, методы нетаргетного анализа будут 
применяться для исследования тысяч метаболитов 
с широким диапазоном кардиометаболических фе
нотипов, которые в дальнейшем необходимо будет 
исследовать и подтверждать таргетными методами 
[17]. Многообещающий опыт применения мета
боломного анализа в исследовании ССЗ известен 
[18, 19], в проведенных исследованиях, например, 
Lu J. и соавторов, выполнивших комплексный ме- 
таболомный анализ образцов плазмы пациентов 
со стабильной стенокардией, инфарктом миокар
да (ИМ) и здорового контроля [20]. Было иденти
фицировано 18 дифференциальных метаболитов, 
позволяющих отличить пациентов со стабильной 
стенокардией от контроля, 37 метаболитов, отли
чающих пациентов с ИМ от пациентов со стабиль
ной стенокардией, и 36 метаболитов, свойственных 
пациентам с ИМ, нежели группе контроля. Поми
мо этого, авторы выполнили экстракцию липидов 
из плазмы. Анализ показал, что липиды, связанные 
с путями перекисного окисления липидов, а также 
изомеры простагландинов были значительно по
вышены в плазме пациентов с ИМ. Эти результа
ты предполагают, что окисление липидов является 
одним из патологических механизмов, связанным 
с развитием сердечно-сосудистых событий. Ис
следователем Xiaobao Xu и соавторами [21] также 
был показан различный метаболомный профиль 
пациентов со стабильной стенокардией и ИМ. Учи
тывая разнообразный фенотип пациентов, хотя 
бы среди лиц с острыми формами ИБС, профиль 
которых может быть неоднороден при разделении 
на подгруппы в виде нестабильной стенокардии, 
ИМ с подъемом (ИМпST) и без подъема сегмента
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ST (И М б^Т), требуется проведение еще больших 
исследований с целью идентификации метаболом- 
ных путей и возможных кандидатов-маркеров для 
каждой нозологической формы.

ИНСТРУМЕНТЫ ПРОГНОЗИРОВАНИЯ 
СЕРДЕЧНО-СОСУДИСТОГО РИСКА: 
ФОКУС НА ЛИПИДОМИКУ

В структуре метаболомного анализа отдельно 
выделяют липидомный анализ, который связан 
с изучением молекулярных видов липидов. Основ
ное преимущество данного метода состоит в том, 
что в составе липидных метаболитов наиболее 
быстро и выраженно отображаются все измене
ния, происходящие в организме в момент разви
тия заболевания, инициируемые как внутренними, 
так и внешними факторами. Липидомный анализ 
включает в себя подготовку образцов, масс-спек
трометрический анализ и обработку данных. 
Существуют различные методы экстракции (мо
дифицированный метод Блая и Дайера, модифи
цированный метод Фолча, метод метил-трет-бу- 
тилового эфира и др.) [22], каждый из которых 
имеет свои преимущества и недостатки. В основ
ном, липидные растворы анализируются на основе 
хроматографии [23]. В дальнейшем спектральные 
данные обрабатываются для деизотопирования 
с последующей идентификацией и количествен
ным определением отдельных видов липидов с по
мощью различных способов обработки данных. 
Развитие данного метода предоставило возмож
ность изучать новые механизмы, ответственные за 
различные патофизиологические состояния, а так
же проводить детекцию потенциальных биомар
керов с целью ранней диагностики заболеваний. 
Применение липидомного анализа в изучении ССЗ 
продемонстрировано в различных исследованиях 
[24, 25] и показывает его значимость в идентифи
кации маркеров развития ССЗ и прогнозировании 
повторных сердечно-сосудистых событий. В част
ности, с помощью липидомного анализа выявлено 
3 вида церамидов: церамид (d18:1/16:0), церамид 
(d18:1/18:0) и церамид (d18:1/24:0), которые были 
значимо связаны с высокой частотой развития ССЗ 
[26], повторными сердечно-сосудистыми собы
тиями [27] и смертностью [28]. Исследование 135 
липидов из 8 различных классов позволило выя
вить несколько ассоциаций между конкретными 
видами липидов и ССЗ в проспективном иссле
довании BruneckStudy [29], где наиболее сильные 
связи с первичной конечной точкой (фатальный 
и нефатальный ИМ, ишемический инсульт и вне
запная сердечная смерть) имели триацилглицерол

(54:2), сложный эфир холестерина (16:1) и фосфати- 
дилэтаноламин (36:5). Использование липидомно
го анализа способствует не только верификации 
маркеров ССЗ, но и дает начало целенаправленным 
терапевтическим подходам. К примеру, идентифи
цированные уровни аполипопротеиновых компо
нентов липопротеинов плазмы (апоС-II, апоС-III 
и апоЕ), значимо связанные с неблагоприятными 
сердечно-сосудистыми исходами [30], потенциаль
но могут приводить к идентификации новых ле
карственных мишеней, таких как антисмысловая 
РНК-терапия, направленная на апоС-III, резуль
таты исследования которого продемонстрировали 
снижение его уровня, связанного с одним из тра
диционных факторов риска, таким как гипертриг- 
лицеридемия [31]. Однако, учитывая структурное 
разнообразие классов, подклассов и молекулярных 
видов липидов, реконструкция путей метаболизма 
и определение вклада конкретных маркеров в раз
витие заболеваний являются сложными задачами 
[32] и требуют проведения еще больших иссле
дований для верификации связи маркеров риска 
с развитием ССЗ.

ИНСТРУМЕНТЫ ПРОГНОЗИРОВАНИЯ 
СЕРДЕЧНО-СОСУДИСТОГО РИСКА: 
ФОКУС НА ПРОТЕОМИКУ

Нельзя не сказать о роли протеомного анали
за, являющегося одним из наиболее многообеща
ющих методов оценки трансляции генетической 
информации человека в синтез белков «в реальном 
времени», конформационных изменений [33] и по
сттрансляционных модификаций [34]. Протеомные 
подходы являются платформой для всестороннего 
анализа всего протеома пациента. После расщепле
ния белков на пептиды с помощью жидкостной хро
матографии, ионизированные пептиды могут быть 
измерены и количественно определены с использо
ванием отношения их массы к заряду в методиках, 
основанных на масс-спектрометрии [35]. Хотя счи
тается, что экспрессия матричной рибонуклеино
вой кислоты (РНК) указывает на экспрессию бел
ка, уровни белка являются результатом его синтеза 
и распада, а уровни РНК не являются информатив
ными для деградации белка. Протеомная техноло
гия непосредственно исследует экспрессию белка. 
Это особенно важно в контексте атеросклероза, 
при котором деградация белка столь же важна, как 
и его синтез. Клинически появляется все больше 
доказательств роли протеомной технологии в от
крытии биомаркеров [36, 37], которые могут пре
доставить новую информацию о молекулярных 
событиях, связанных с ССЗ. Cristina Banfi и соав
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торы исследовали белковый состав тромбоцитов 
у пациентов со стабильной стенокардией, И М б^Т  
и группой здорового контроля [38]. Идентифици
ровано 6 дифференциально экспрессируемых бел
ков, из которых 2 участвовали в энергетическом 
метаболизме (2-оксоглутаратдегидрогеназа и лак
татдегидрогеназа); 3 были связаны с цитоскелетом 
(у-актин, коронин 1B и плекстрин); и 1 участвовал 
в деградации белка (субъединица протеасомы типа 
8). Уровни экспрессии 2-оксоглутаратдегидрогена- 
зы и расщепленной формы у-актина были значи
тельно выше в тромбоцитах пациентов со стабиль
ной стенокардией и И М б^Т, чем в контроле, тогда 
как уровень лактатдегидрогеназы был выше только 
в тромбоцитах пациентов с И М б^Т. Увеличение 
экспрессии белков 2-оксоглутаратдегидрогеназы 
и лактатдегидрогеназы сопровождалось измене
ниями их ферментативной активности. Коронин 
1В и субъединица протеасомы типа 8 были менее 
экспрессированы в тромбоцитах пациентов со ста
бильной стенокардией и И М б^Т, как и основные 
изоформы плекстрина. Можно предположить, что 
у пациентов со стабильной ИБС и И М б ^Т  про- 
теом тромбоцитов, возможно, подвергается изме
нению из-за прогрессирования процессов атеро
склероза и дестабилизации атеросклеротических 
бляшек. Поскольку протеом считается конечным 
продуктом генома и играет регулирующую роль во 
всех видах биологических процессов в организме 
человека, белки имеют фундаментальное значение 
для определения начала и развития заболеваний. 
Преимущество исследования белков заключается 
в том, что они дают прямую информацию на ткане
вом уровне, независимо от генотипа пациента [39]. 
Необходимы дальнейшие исследования, которые 
будут способствовать улучшению понимания роли 
белков в патофизиологии ССЗ.

ИНСТРУМЕНТЫ ПРОГНОЗИРОВАНИЯ 
СЕРДЕЧНО-СОСУДИСТОГО РИСКА: 
ФОКУС НА МУЛЬТИОМИКСНЫЙ ПОДХОД

Каждое направление омиксных технологий мо
жет предоставить новую прогностическую инфор
мацию о риске ССЗ, однако, ни один набор данных 
не может дать полный спектр и истинное обоснова
ние прогноза риска, поскольку каждое из направ
лений представляет ортогональную информацию. 
В таких случаях существуют методы комбиниро
ванного применения омиксных технологий. В ряде 
исследований был показан положительный опыт 
применения мультиомиксного подхода [40]. В част
ности, в рамках популяционного исследования [41] 
с помощью липидомного и протеомного анализов

оценивалась связь между аполипопротеинами и их 
основными липидными профилями с ССЗ. Были 
проанализированы 13 аполипопротеинов, 135 видов 
липидов и 211 других белков плазмы. По результа
там апоС-II, апоС-III и апоЕ были наиболее значи
мо связаны с ССЗ. Примечательно, что эти 3 апо- 
липопротеина, ассоциированные с холестерином 
липопротеидов очень низкой плотности, участво
вали в липогенезе de novo, метаболизме глюкозы, 
активации комплемента, свертывании крови и вос
палении. В другом исследовании, сочетавшем ме- 
таболомный и липидомный анализы, мультиомикс 
был применен в исследовании механизма, лежаще
го в основе прогрессирования атеросклероза у мы
шей [42]. Было показано, что процент насыщенных 
жирных кислот, таких как пальмитиновая кислота 
(16:0) и стеариновая кислота (18:0), был значительно 
выше в миокарде мышей, получавших атерогенную 
диету, а нарушение регуляции метаболизма серных 
аминокислот увеличивало окислительный стресс, 
что приводило к подавлению активности стеаро- 
ил-КоА-десатуразы-1 и накоплению триглицеридов 
с низкой степенью насыщенности. Это исследова
ние демонстрирует возможности использования 
мультиомиксного подхода в изучении молекуляр
ных механизмов атеросклероза.

ИНСТРУМЕНТЫ ПРОГНОЗИРОВАНИЯ 
СЕРДЕЧНО-СОСУДИСТОГО РИСКА: 
ВОЗМОЖНОСТЬ ИСПОЛЬЗОВАНИЯ 
ПОДХОДОВ ИСКУССТВЕННОГО 
ИНТЕЛЛЕКТА И МАШИННОГО ОБУЧЕНИЯ

Хотя методы интеграции данных подходов по
стоянно развиваются, важно понимать, что учет 
большего количества уровней в анализе имеет 
тенденцию к увеличению размерности проблемы. 
Внедрение комбинации мультиомиксного подхода 
с генетическим анализом обеспечивает новые и се
рьезные вызовы, заключающиеся в трудоемком 
процессе анализа больших данных, отражающих 
множество аналитов, и их последующей интерпре
тации с использованием современных вычисли
тельных подходов. Однако это может быть решено 
посредством междисциплинарного подхода в виде 
совместной работы клиницистов, биохимиков 
и биоинформатиков с использованием высокотех
нологичных инструментов, таких как искусствен
ный интеллект и машинное обучение, обеспечивая 
выявление значимых взаимосвязей между пере
менными. В ряде исследований показано, что ис
пользование методов машинного обучения может 
стать ведущим элементом в обработке многочис
ленных и сложных данных [43, 44].

Том № 2 2 2022 11



КОЛОНКА ГЛАВНОГО РЕДАКТОРА | EDITORS CORNER

Значимость и интерпретация воздействия каж
дого звена патогенеза зависит от верной оценки ис
тинного вклада исследуемых факторов. Внедрение 
неполноценного комплекса показателей, вероятно 
влияющих на прогноз пациента, может приводить 
к неверной оценке риска развития заболевания 
и его осложнений, а также к несоответствию между 
уровнем риска и вариантом вмешательства. Приме
нение инструментов, учитывающих многомерный 
пул внешних и внутренних факторов, представля
ется рациональным и целесообразным в попытке 
формирования непредвзятой шкалы прогнозиро
вания риска развития ССЗ.

ИНСТРУМЕНТЫ ПРОГНОЗИРОВАНИЯ 
СЕРДЕЧНО-СОСУДИСТОГО РИСКА: 
СОВМЕСТНЫЙ ИССЛЕДОВАТЕЛЬСКИЙ 
ПРОЕКТ

В настоящее время в рамках договора о между
народном сотрудничестве между Миланским уни
верситетом и ФГБУ «НМИЦ им. В. А. Алмазова» 
Министерства здравоохранения Российской Феде
рации ведется совместный научный проект по ис

пользованию современных методов молекулярной 
оценки потенциальных биомаркеров прогнозиро
вания повторных сердечно-сосудистых событий 
у больных с острым коронарным синдромом (ОКС) 
в реальной клинической практике (рис. 1).

В исследование включаются мужчины и жен
щины старше 18 лет с диагнозом ОКС. Группу 
контроля представляют пациенты со стабильной 
ИБС, госпитализированные для плановой рева
скуляризации миокарда, у которых в анамнезе 
не было зарегистрировано острых ишемических 
событий и проведенных реваскуляризаций мио
карда. До включения в исследование все участни
ки подписывают добровольное информированное 
согласие на участие. В исследование не включают
ся беременные женщины, пациенты с известными 
онкологическими и психическими заболеваниями, 
пациенты с терминальной стадией соматическо
го заболевания. Так как ОКС — это разнородная 
группа, пациенты разделены на 3 подгруппы: лица 
с нестабильной стенокардией, ИМпST и И М б^Х  
В каждой подгруппе пациентов учитывается де
бют заболевания: с ОКС или дестабилизацией дли
тельно текущего анамнеза ИБС. Если пациент от-

Анамнез заболевания

Фенотип пациента
(нестабильная стенокардия. ИМпъТ и

ИМбпьТ)
- Дебют заболевания

(ОКС или стабильная ИБС)
- Продолжительность и характер

ангинозного приступа
• Время от ангинозного приступа до

госпитализации
- Реваскуляризация миокарда в анамнезе

Терапия
- До госпитализации 

- Во время госпитализации 

- Амбулаторно
Дезагрегаиты. антикоагулятны. 
липидснижающие препараты 
иАПФ. АРА II. бета-блокаторы, 

блокаторы Са-каналов. диуретики, 
сахароснижающие препараты. ИПП

м о м и ш р о м н м
- 3-х кратно

(до КАГ, 3-и сутки. 3-й месяц)
Омиксный и генетический анализ
Тропонин. КФК-МВ. липидограмма.

д-димер. фибриноген. СРВ. ACT. АЛТ.
общий билирубин, калий, натрий.

МНО. протромбиновое время. АЧТВ.
глюкоза. HbAlc. креатинин. СКФ

Визуализация
Данные коронарографии

(тип кровообращения, объем и
локализация поражения)

- Данные ЭКГ и ЭхоКГ

Анамнез жизни
- Наследственность 

- физическая активность 
- Курение 

• Коморбидность

Рис. 1. Характеристика основных параметров
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носится к группе с длительно текущим анамнезом 
ИБС, проводится сбор информации в отношении 
формы ИБС и предыдущих реваскуляризаций ми
окарда с отражением артерий, в бассейне которых 
было проведено оперативное вмешательство. Учи
тываются данные анамнеза жизни в отношении 
курения, физических нагрузок и наследственности 
по ССЗ. Во внимание принимаются сведения о на
личии других значимых сопутствующих заболева
ний. Забор крови проводится несколько раз. Первая 
точка забора крови проводится исходно в первые 
6 часов до проведения коронарной ангиографии 
(КАГ). Вторая точка забора — на третьи сутки ста
ционарного лечения. Третья точка забора — через 
3 месяца после выписки из стационара. По данным 
электрокардиографии учитывается ритм и прово
димость, их нарушения, отражается информация 
о зубце Q и сегменте ST. По данным эхокардиогра
фии оцениваются все рутинно измеряемые пока
затели с акцентом на зоны нарушения локальной 
сократимости миокарда. При анализе данных КАГ 
учитывается тип коронарного кровообращения, 
объем поражения коронарных артерий и его лока
лизация. Проводится сбор информации о медика
ментозной терапии до момента госпитализации, во 
время стационарного лечения и на амбулаторном 
этапе. В рамках данного научного проекта будет 
обеспечена возможность оценки полученных дан
ных генетического, протеомного, метаболомного 
и липидомного анализов, выполнен углубленный 
анализ и выявлены особенности динамики био
маркеров, которые в перспективе могут быть рас
смотрены в качестве инструмента предикции раз
вития повторных сердечно-сосудистых событий. 
Ведение архива данных жалоб, анамнеза заболе
вания, объективного осмотра, лабораторных пока
зателей, видеоизображений КАГ, а также кумули
рование детальных данных электрокардиограмм, 
эхокардиографии позволит выделить различные 
фенотипические профили пациентов, что будет 
использовано при интерпретации данных, полу
ченных с помощью омиксных технологий. Также 
будет оценено влияние гиполипидемической те
рапии на уровни идентифицированных маркеров, 
учитывая статин-наивных пациентов и пациентов, 
ранее получавших гиполипидемические препара
ты. Данный объем информации позволит повы
сить эффективность ведения больных, перенесших 
ОКС, и определить группу пациентов с высоким 
риском развития повторных острых ССЗ, разрабо
тать в перспективе индивидуальные программы 
вторичной профилактики.

С временной точки зрения в большинстве ис
следований анализируются «статические» данные

экспрессии. Данный подход может не выявить 
другие дополнительные факторы, влияющие на те
чение заболевания. Используя этот вид анализа, 
трудно определить изменения, прямо или косвенно 
инициированные острым ССЗ. Динамический под
ход, описывающий изменения в профилях экспрес
сии в разные моменты времени индексного заболе
вания, позволит провести многогранный анализ во 
временном континууме ССЗ. Причинно-следствен
ные связи, обнаруженные в результате комбина
ции мультиомиксного подхода с генетическим 
анализом, позволяют улучшить понимание пато
физиологических процессов, лежащих в основе 
ССЗ, могут служить эффективным инструментом 
в определении новых молекулярно-генетических 
маркеров в прогнозировании развития повторных 
сердечно-сосудистых событий, поиске терапевти
ческих мишеней и разработке стратегий профили
рования пациентов с ССЗ.
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