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Основной задачей медицины XXI века является лучшее понимание этиологии заболеваний. Для решения этих задач все больше применяется новый вид «омикс»-технологий – метаболомика, направленный на диагностику, поиск биомаркеров заболеваний, исследование целевых групп метаболитов, поиск мишеней для воздействия лекарств. Метод метаболомного профилирования позволяет количественно анализировать и идентифицировать множество компонентов в комплексных смесях, что дает возможность более детально изучать физиологические процессы, протекающие в тканях и биологических жидкостях.
Данная работа направлена на изучение воспалительных заболеваний кишечника (ВЗК) и колоректального рака (КР). В России КР обнаруживается у около 60 тысяч человек ежегодно. Этот вид рака является одним из самых распространенных в нашей стране, частота встречаемости в среднем составляет около 50 человек на 100 000 населения. Этиология КР зачастую не ясна. В современной экспериментальной науке используется большое количество моделей воспаления и рака кишки на животных. Одной из наиболее востребованных моделей являются мыши с мутацией в гене Muc2 – гене, который кодирует основной протеогликан кишечной выстилки. Наиболее популярной индуцируемой моделью рака является комбинированное воздействие на животных канцерогеном азоксиметаном и провоспалительным агентом натриевой солью сульфата декстрана. По одной из гипотез развитие рака кишки связано с микрофлорой кишки и ее метаболизмом.
Целью данной работы было исследовать как микрофлора кишки, ассоциированная с мутацией в гене Muc2, влияет на метаболизм клеток кишки при развитии рака кишки у животных без мутации в данном гене. 
Методом 1Н ЯМР спектроскопии проведено количественное метаболомное профилирование  биологических тканей подопытных животных: животные с микрофлорой кишки, ассоциированной с мутацией в гене Muc2, и животные с условно нормальной микрофлорой. У двух групп был индуцирован рак кишки. В качестве контроля без воздействия использованы животные дикого типа (C57Bl). В биологических образцах были определены концентрации 46 метаболитов. Анализ метаболомного состава образцов выявил метаболомные изменения в составе сыворотки крови и ткани кишки при изменении состава микрофлоры кишечника.
Наибольшие отличия выявлены для следующих метаболитов сыворотки крови: холин, триптофан и таурин. Статистический анализ показал, что концентрация холина и таурина достоверно увеличивается в образцах групп с патологией по сравнению с контрольной, при этом концентрация триптофана, наоборот, достоверно уменьшается.
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