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ГКГС I пептидом - это совокупность разнообразных пептидов, презентированных на
поверхности ядерных клеток посредством ГКГС I, главного комплекса гистосовмести-
мости I класса. Часть этих пептидов является антигенами, участвующими в иммунных
реакциях и составляющими иммунопептидом [1]. Изучение пептидома ГКГС I, ассоции-
рованного с мембраной опухолевых клеток, а также его растворимой в крови формы - эф-
фективный способ поиска биомаркеров рака и диагностики онкозаболеваний [2,3]. Целью
данной работы являлось определение иммунопептидома клеточной линии аденокарцино-
мы яичников SC-OV 3 и формирование на его основе списка неоантигенов [4].

Выделение комплексов ГКГС I класса из клеточного лизата проводили при помощи им-
мунопреципитации на магнитных частицах PierceTM Protein A/G Magnetic Beads по про-
токолу Thermo ScientificTM. На каждой стадии иммунопреципитации отбирали аликвоты
образцов для Вестерн-блоттинга и иммуноферментного анализа. После получения элюа-
та проводили твёрдофазную экстракцию для обессоливания образцов на колонках Supelco
Discovery DSC-18 1 ml Tubes 100 mg. Затем образцы лиофилизировали. После этого образ-
цы замораживали до проведения MALDI-TOF и хромато-масс-спектрометрического (LC-
MS/MS) анализов.

LC-MS/MS анализ проводили на масс-спектрометре Sciex TripleTOF 5600+. Иденти-
фикацию пептидов проводили при помощи программ MASCOT и X! Tandem против базы
данных белков UniProt Knowledgebase, таксон Homo sapiens. Результаты идентификации
объединили в программе Scaffold для согласованного анализа. Порог достоверности иден-
тифицируемых пептидов установили не ниже 95%. Принадлежность идентифицирован-
ных пептидов к иммунопептидому проверяли при помощи сервиса NetMHC 4.0, который
способен предсказывать аффинность изучаемых пептидов к молекулам ГКГС I класса.

В результате анализа масс-спектрометрических данных были идентифицированы 393
пептида, презентируемых на молекулах ГКГС I класса клеточной линии SK-OV 3. Они
были сопоставлены с фрагментами мутантных белков, свойственных линии SK-OV 3. По-
лученные пептиды были проанализированы при помощи сервиса NetMHC 4.0 для предска-
зания компонент иммунопептидома. Результаты сравнили с данными по иммунопептидо-
му здорового человека. На основе проведенного анализа планируется установить пептиды,
входящие в состав ГКГС I, и потенциально являющиеся иммуноактивными и/или специ-
фическими онкомаркерами.
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