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Резюме: Биоремедиация с использованием микроорганизмов имеет ряд преимуществ по сравне-
нию с физико-химическими методами очистки вод, грунтов и атмосферы. Микроорганизмы обла-
дают широким спектром метаболических возможностей, благодаря которым они способны пре-
образовывать, модифицировать и утилизировать токсичные загрязнители для получения энер-
гии и производства биомассы. Показано их участие в разложении различных промышленных отхо-
дов, таких как красители, углеводороды, хлорированные ароматические соединения, пестициды и 
другие. Хотя использование микроорганизмов является экологически чистым и перспективным 
способом решения экологических угроз, на эффективность биоремедиации влияют многие фак-
торы, такие как химическая природа загрязнителей, их доступность для микроорганизмов, физи-
ко-химические характеристики окружающей среды, а также взаимодействие самих организмов-
деструкторов друг с другом. Сегодня очень важен поиск новых эффективных штаммов или созда-
ние супердеструкторов методами генной и белковой инженерии. Эта задача может быть решена 
путем привлечения таких «инструментов», как геномика, протеомика, транскриптомика, мета-
боломика. Эти технологии требуют интеграции огромного количества данных, что невозможно 
обеспечить без использования биоинформатики. Биоинформатика применяется в микробной био-
ремедиции разными способами: анализ данных секвенирования генома, идентификация кодирую-
щих белки генов, сравнительный анализ для идентификации функции неизвестных генов, авто-
матическая реконструкция и сравнение метаболических путей, а также исследование белок–
белок и белок–ДНК взаимодействий для понимания регуляторных механизмов. Данный обзор 
направлен на освещение различных ресурсов, хранящих информацию о возможных путях микробно-
го метаболизма, участвующих в биодеградации нефтепродуктов. Использование подобных ин-
формационных ресурсов может стать отправной точкой для многих исследований в биоремедиа-
ции. 
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Abstract: Bioremediation using microorganisms has a number of advantages over physical and chemical 
methods of water, soil and atmosphere purification. Microorganisms have a wide range of metabolic capabili-
ties that enable them to convert, modify and utilize toxic pollutants for energy and biomass production. This 
article shows their participation in the decomposition of various industrial wastes, such as dyes, hydrocar-
bons, chlorinated aromatic compounds and pesticides, among others. Although the use of microorganisms is 
an environmentally friendly and promising way of solving environmental threats, many factors affect the ef-
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fectiveness of bioremediation, such as the chemical nature of pollutants, their accessibility to microorganisms, 
the physical and chemical characteristics of the environment, as well as the interaction of the destructive or-
ganisms with each other. The search for new effective strains or the creation of superdestructors using ge-
netic and protein engineering methods proves to be crucial under current circumstances. This task can be 
solved using such “tools” as genomics, proteomics, transcriptomics and metabolomics. These technologies 
require the integration of a huge amount of data, which cannot be achieved without the use of bioinformatics. 
Bioinformatics is used in microbial bioremediation in different ways: analysis of genome sequencing data, 
identification of protein-coding genes, comparative analysis to identify the function of unknown genes, auto-
matic reconstruction and comparison of metabolic pathways, and study of protein–protein and protein–DNA 
interactions to understand regulatory mechanisms. This review aims to highlight various resources that store 
information about possible pathways of microbial metabolism involved in the biodegradation of petroleum 
products. The use of such information resources can become a starting point for many studies in bioreme-
diation. 
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bases 
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ВВЕДЕНИЕ 
Сокращение природных ресурсов, увеличе-

ние загрязнений, выбросов углерода и другие 
проблемы, связанные с результатами инду-
стриализации, являются катастрофическими 
для всех регионов мира. Миллионы токсичных 
химических веществ ежедневно синтезируются 
для использования в различных отраслях про-
мышленности и, так или иначе, попадают в 
окружающую среду, создавая серьезные про-
блемы живым организмам [1–4]. Большинство 
из этих веществ, являясь мутагенными и кан-
церогенными, медленно разрушаются и накап-
ливаются в почве, воде в течение длительного 
времени [5–7]. По этим причинам разработка 
методов удаления токсичных химических ве-
ществ из загрязненных районов с каждым го-
дом приобретает все большее значение [8, 9].  

Лучшими кандидатами для устранения 
большей части загрязняющих веществ из 
окружающей среды для включения элементов 
разложения в естественный биогеохимический 
цикл считаются микроорганизмы [10, 11]. Они 
выработали широкий спектр аэробных и анаэ-
робных катаболических стратегий для дегра-
дации огромного количества органических со-
единений, присутствующих в экосистемах, ко-
торые колонизируют [12, 13]. Биоремедиация с 
использованием микроорганизмов имеет ряд 
преимуществ (безопасность, экологичность и 
др.) перед физико-химическими методами ре-
медиации, однако, не всегда оказывается 
успешной [14]. Причинами неудач можно счи-
тать отсутствие полной информации о процес-
сах метаболической деградации ксенобиотиков 
каждым конкретным микроорганизмом, интер-
ференцию между эндогенными метаболиче-
скими путями, а также стресс-ответы и изме-
нения в общей физиологии клеток-хозяев по-

сле воздействия токсичных субстратов и их 
промежуточных метаболитов [15, 16].  

В последние десятилетия для изучения 
процессов биодеградации все активнее приме-
няют подходы, основанные на омиксных тех-
нологиях, а именно, геномику, протеомику, 
транскриптомику и метаболомику, которые да-
ют четкую и более достоверную картину про-
цессов, происходящих в организме [17, 18] 
(рис. 1). Методы секвенирования следующего 
поколения можно использовать для эффектив-
ного сравнения биоразнообразия загрязненных 
углеводородами почв, а также указать орга-
низмы, которые могут играть важную роль в 
биоремедиации [19, 20].  

С накоплением огромного количества дан-
ных, полученных в результате подобных ис-
следований, возникает проблема их обработки, 
систематизации и сохранения. Биоинформаци-
онные технологии способствуют сбору исчер-
пывающих биологических данных о микроорга-
низмах, имеющих значение в биоремедиации, 
и их клеточных метаболических путях [21–23]. 
Поэтому биоинформатика стала незаменимым 
инструментом в современных исследованиях, 
предлагая алгоритмы и статистические методы 
для классификации, интерпретации и понима-
ния наборов биологических данных. 

Подходы in silico применяются во многих 
областях – от создания новых лекарств до ген-
ной инженерии, филогеномики и белковой ин-
женерии [24–27]. Биоинформационные инстру-
менты – это программы, предназначенные для 
извлечения значимой информации из множе-
ства баз данных молекулярной биологии и 
анализа последовательностей ДНК или струк-
тур белка. Существуют как стандартные, так и 
специализированные продукты, отвечающие 
требованиям конкретных проектов.  
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Рис. 1. Связь биологических «-омик» с биоинформатикой 
 

Fig. 1. Relationship between the biological "-omics" and bioinformatics 

 
Также биоинформатика предлагает ряд ин-

струментов для решения вопросов, касающихся 
участия молекулярных механизмов в путях би-
одеградации загрязняющих веществ микроорга-
низмами, и помогает понять биохимические из-
менения, происходящие внутри микроорганизма 
в процессе биоремедиации. К ним относятся, 
например, базы данных [28], системы прогнози-
рования химической токсичности [29] и системы 
прогнозирования путей биодеградации [30–33]. В 
настоящей работе мы знакомим читателя с раз-
личными биоинформациоными ресурсами, кото-
рые могут быть использованы в биоремедиации. 

Интернет-ресурсы для реконструкции 
метаболических путей. Реконструкция мета-
болических путей требует идентификации всех 
компонентов, участвующих в метаболизме орга-
низма, связывая метаболические и геномные 
данные [34, 35]. Поэтому анализ и аннотирова-
ние геномных последовательностей, хранение и 
извлечение информации о метаболической сети 
и представление сетевых данных являются клю-

чевыми задачами, связанными с реконструкцией 
метаболической сети. Масштаб сетевых рекон-
струкций может варьировать от отдельных путей 
до целых геномов. Размер сети и качество ин-
формации аннотации являются важными факто-
рами, которые влияют на тщательность рекон-
струкции. 

Существует несколько доступных баз данных, 
которые предоставляют информацию о метабо-
лических путях микроорганизмов (таблица). Ком-
пьютерные средства могут предоставить поль-
зователю соответствующую информацию о фи-
зико-химических свойствах целевого соединения 
и основных строительных блоках катаболическо-
го пути – ферментов и метаболитов [36]. Мета-
болическая модель в масштабе генома может 
использоваться для автоматической реконструк-
ции метаболических сетей для процессов био-
ремедиации [37–39]. Биоинформационное моде-
лирование помогает даже в прогнозировании 
микробных фенотипов по их генотипам [40].  

 
Интернет-ресурсы, используемые для реконструкции метаболических путей микроорганизмов,  
имеющих значение в биоремедиации  
 

Internet resources used for reconstruction of metabolic pathways of microorganisms those are important  
in bioremediation 
 

База данных Интернет-ресурс 

Киотская энциклопедия генов и геномов  
(KEGG: Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes) 

https://www.genome.jp/kegg/ 

Базы данных путей и геномов BioCyc http://biocyc.org/ 
Метаболическая энциклопедия MetaCyc http://metacyc.org 
База данных Университета Миннесоты  
по биокатализу/биодеградации 

http://eawag-bbd.ethz.ch/ 

База данных по генам биодеградации  
и синтеза биосурфактантов BioSurfDB 

http://www.biosurfdb.org 

База данных прогнозирования путей биоразложения  
химических соединений MetaRouter 

http://pdg.cnb.uam.es/biodeg_net/MetaRouter 

База путей биотрансформации загрязнителей  
окружающей среды enviPath 

https://envipath.org 

От метаболита к метаболиту http://fmm.mbc.nctu.edu.tw 

https://www.genome.jp/kegg/
http://biocyc.org/
http://metacyc.org/
http://eawag-bbd.ethz.ch/
http://www.biosurfdb.org/
http://pdg.cnb.uam.es/biodeg_net/MetaRouter
https://envipath.org/
http://fmm.mbc.nctu.edu.tw/
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Ксенобиотики включаются в метаболические 
процессы, выступая в качестве основного источ-
ника углерода и энергии для микробной клетки, 
либо превращаются в промежуточные метабо-
литы, влияющие на другие процессы обмена 
веществ. Для обеспечения информации о хими-
ческих веществах и их биодеградации разрабо-
тано несколько специализированных баз данных, 
которые хранят информацию о бактериях, спо-
собных к деградации ксенобиотиков, метаболи-
ческих путях деградации токсичных химических 
веществ, а также информацию о ферментах и 
генах, участвующих в этом процессе.  

Достижения в области геномики и метаболо-
мики привели к созданию информационных ре-
сурсов, которые сделали существующие модели 
реконструкции метаболических сетей легкодо-
ступными для исследователей. Наиболее обшир-
ными коллекциями метаболических сетей большо-
го количества организмов являются такие базы 
данных, как Киотская энциклопедия генов и гено-
мов [41], а также базы данных ферментов и путей 
BioCyc и MetaCyc [42], которые используют список 
ферментов для построения метаболических путей. 
Коллекции ферментов в этих базах формируются 
из экспериментальной литературы и связаны с 
базами данных генов по ЕС номерам. ЕС номер 
(Enzyme Commission number) представляет собой 
схему числовой классификации ферментов, осно-
ванную на химических реакциях, которые они ка-
тализируют [43]. Строго говоря, ЕС номер указы-
вают не на ферменты, а на реакции, катализируе-
мые ферментами.  

Киотская энциклопедия генов и геномов 
(KEGG) – это справочная база данных, предо-
ставляющая информацию о генах и белках, био-
химических соединениях и реакциях, а также о 
метаболических путях [41]. Данные KEGG сгруп-
пированы в три основные категории [44]:  

– системная база отображает метаболиче-
ские сети в виде карты реакций, которая описы-
вает взаимодействия между ферментами и суб-
стратами: KEGG PATHWAY (карты путей), KEGG 
BRITE (функциональные иерархии и файлы таб-
лиц) и KEGG MODULE (модули Pathway, струк-
турный комплекс, функциональные наборы). Эти 
базы данных создаются вручную с использова-
нием опубликованной литературы. KEGG Path-
way содержит сети, которые представляют собой 
эталонный метаболический путь, а не сеть, уни-
кальную для конкретного организма, но на схеме 
отмечаются гены, принадлежащие конкретному 
организму (рис. 2, А);  

– геномная база предлагает информацию о 
генах и белках, полученных в рамках проектов 
секвенирования генома (рис. 2, Б). Категория 
геномной информации содержит информацию 
коллекций организмов с полными геномами и 
каталоги их генов, которые в основном взяты из 
баз данных RefSeq (прокариоты, эукариоты, 

плазмиды и вирусы), GenBank (прокариоты) и 
PubMed (приложение: коллекция созданных 
вручную записей белковых последовательно-
стей). В настоящее время KEGG хранит после-
довательности более 4000 полных геномов. База 
данных ортологичных генов (KEGG Orthology – 
КО), содержащая генные группы со сходными 
молекулярными функциями, является центром 
для связывания геномной информации с си-
стемной информацией через процедуру карти-
рования KEGG, а также с химической информа-
цией через двойной аспект метаболической сети; 

– химическая база предлагает информацию 
о химических соединениях и реакциях, имеющих 
отношение к клеточным процессам. Она включа-
ет более 17000 соединений, более 9800 реакций 
и более 6500 ферментов: KEGG COMPOUND 
(метаболиты и другие малые молекулы), KEGG 
GLYCAN (гликаны), KEGG REACTION (биохими-
ческие реакции), KEGG RPAIR (пары реагентов), 
KEGG RCLASS (класс реакции) и KEGG ENZYME 
(номенклатура ферментов). KEGG RPAIR пред-
ставляет собой набор моделей трансформации 
биохимических структур (образцы RDM) для пар 
субстрат-продукт (пары реагентов) в KEGG 
REACTION. Все эти данные объединены в базу 
данных LIGAND.  

Базы данных путей и геномов BioCyc – 
это коллекция из более чем 17043 баз данных о 
геномах эукариотических и прокариотических 
видов, чьи геномы уже секвенированы, которая 
фокусируется на метаболических путях, перво-
начально сформированных исследовательской 
группой по биоинформатике SRI International. 
Данные в BioCyc создаются программным обес-
печением, которое идентифицирует метаболи-
ческие пути целых видов, а также предсказывает 
опероны и кодирующие гены для отсутствующих 
ферментов в метаболических путях. BioCyc 
включает информацию о генных онтологиях и 
свойствах белка из других баз данных биоин-
форматики, таких как UniProt. Сайт BioCyc пред-
лагает набор инструментов для изучения и визу-
ализации данных сравнительной геномики.  

BioCyc включает базу данных MetaCyc (или 
«Метаболическую энциклопедию») – самую боль-
шую коллекцию метаболических путей и фермен-
тов, доступных в настоящее время. Эта база хра-
нит информацию о более чем 2600 метаболиче-
ских путях первичного и вторичного метаболизма с 
указанием соответствующих соединений, фермен-
тов и генов [28]. Эта база данных поддерживается 
группой Питера Карпа в Стэнфордском исследова-
тельском институте с 1999 г. и свободно доступна 
по адресу http://metacyc.org/. Как и в случае с 
KEGG, большинство запросов MetaCyc или опера-
ций просмотра дают богатую и красочную коллек-
цию гиперссылочных фигур, путей, химических 
структур, реакций, названий ферментов, ссылок и 
данных последовательности белков и генов.  

http://metacyc.org/
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Рис. 2. Анализ путей метаболизма ароматических соединений в KEGG (А) и расположение соответствующих генов  
в геноме Staphylococcus warneri (Б) 

 

Fig. 2. Analysis of the metabolic pathway of aromatic compounds in KEGG (A) and the corresponding genes location  
in Staphylococcus warneri (B) genome 

 
MetaCyc отображает информацию о метабо-

лических путях с разной степенью разрешения, 
что позволяет пользователям в интерактивном 
режиме увеличивать диаграмму реакции для бо-
лее детального просмотра и более подробных 
аннотаций путей. 

В отличие от большинства других баз данных 
метаболических путей MetaCyc предоставляет 
более подробную информацию о ферментах, 
включая данные о специфичности субстрата, 
кинетических свойствах, активаторах, ингибито-
рах, требованиях к кофактору и ссылки на базы 
данных о последовательности и структуре бел-
ков. Охватывая метаболические данные для 
очень многих организмов, база данных MetaCyc 
поддерживает специфичные для организма за-
просы и отображает эту таксономическую ин-
формацию в своих проиллюстрированных путях 
через имена генов и ферментов. MetaCyc может 
использоваться для нескольких научных целей: 
предоставлять справочные данные для компью-
терного прогнозирования метаболических путей 
организмов из их секвенированных геномов, 
поддерживать метаболическую инженерию, об-
легчать сравнение биохимических сетей и слу-
жить в качестве энциклопедии метаболизма.  

Базы данных KEGG или BioCyc являются 
общими, предоставляя данные из очень разных 
источников и различных областей исследований. 
Большой спектр доступных данных делает их 
обработку более трудоемкой и обусловливает 
необходимость в постоянных процедурах филь-

трации. Существенный прогресс в биоремедиа-
ции могла бы обеспечить разработка специали-
зированных информационных систем, которая 
включала данные об организмах, несущих гены 
биодеградации либо продуцирующих биосур-
фактанты, а также результаты экспериментов по 
биоремедиации с конкретными показателями 
эффективности обработки загрязнителей дан-
ными организмами.  

Базы данных, специализированные для 
использования в биоремедиации. В послед-
ние десятилетия разработано несколько биоин-
формационных инструментов, нацеленных на 
использование их в области биодеградации. Од-
ним из ярких примеров таких проектов стала 
«База данных Университета Миннесоты по био-
катализу/биодеградации (University of Minnesota 
Biocatalysis/ Biodegradation Database, UM-BBD)». 
В 2014 г. права UM-BBD перешли к Eawag, 
Швейцарскому федеральному институту водных 
наук и технологий, и у базы данных появилось 
новое название – «База данных биокатали-
за/биодеградации EAWAG-BBD». Эта база явля-
ется основным источником информации о мик-
робных биокаталитических реакциях и способах 
биодеградации ксенобиотических соединений [3]. 
Каждая реакция или метаболический путь в этой 
базе представлены в виде информации о стар-
товых и промежуточных соединениях, организ-
мах, которые трансформируют соединения, гены 
и ферменты, вовлеченные в процесс. Эта база 
данных связана с несколькими другими, включая 
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ExPASy, BRENDA, Enzyme и NCBI, для предо-
ставления информации, описывающей гены и 
ферменты, которые участвуют в деградации ксе-
нобиотических соединений.  

База данных BioSurfDB (www.biosurfdb.org) 
построена как ответ на вышеупомянутые про-
блемы [45]. Она не только содержит важные 
данные в поддержку исследований биосурфак-
тантов и/или биодеградации, но также сочетает в 
себе набор специализированных инструментов, 
позволяющих эффективным образом проводить 
конкретный метагеномный анализ. Основная 
цель этого инструмента состоит в том, чтобы 
поддержать выявление закономерностей таксо-
номического и функционального разнообразия 
микробных сообществ, а также новых генов, 
участвующих в деградации производства угле-
водородов и поверхностно-активных веществ, 
которые имеют потенциал для развития страте-
гии биоремедиации. 

Базы данных для прогнозирования ме-
таболических путей деградации углеводо-
родов. Метаболические модели в масштабе ге-
нома могут использоваться не только для пони-
мания путей деградации ксенобиотиков, но также 
позволяют прогнозировать фенотип организма 
по последовательности его генома, предсказы-
вать реакции микроорганизмов на различные 
генетические или экологические стрессоры. Ре-
конструкция метаболических путей de novo ос-
нована на сравнении аннотированных генов с 
известными у родственных микроорганизмов, а 
также с помощью уже известных правил химиче-
ского превращения [46, 47]. Эти инструменты 
учитывают множество факторов, включая спе-
цифичность субстрата, сайты связывания или 
механизмы реакции ферментов, структурные 
изменения в парах субстрат–продукт и длину 
пути от субстрата к продукту [46].  

Несколько систем прогнозирования метабо-
лических путей были разработаны также для 
предсказания путей биодеградации ксенобиоти-
ческих соединений в почве [48]. Большинство 
систем прогнозирования является платным, но 
некоторые веб-серверы, такие как enviPath и 
PathPred, доступны [32, 33]. 

Система прогнозирования пути enviPath («Пу-
ти биотрансформации загрязнителей окружаю-
щей среды», https://envipath.org/) предсказывает 
маршруты биодеградации, основанные на до-
ступных правилах биотрансформации, получен-
ных из реакций, накопленных в базе данных 
EAWAG-BBD или в каких-либо публикациях 
[например, 3, 49]. При обязательной регистрации 
enviPath можно использовать для разработки 
конкретных биохимических маршрутов и персо-
нальных баз данных с данными биотрансформа-
ции, а также для прогнозирования новых катабо-
лических путей. Ресурс может выделить иниции-
рующие типы реакций, возникающих в аэробных 
средах, которые в некоторых случаях приводят к 

полной минерализации загрязняющего вещества, 
хотя он не определяет термодинамическую осу-
ществимость предлагаемых путей или специфи-
ческих ферментов, которые катализируют пред-
лагаемые реакции. 

Система прогнозирования PathPred (http://www. 
genome.jp/tools/pathpred/) использует данные, 
полученные из Киотской энциклопедии генов и 
геномов (KEGG) [32]. Сервер PathPred обеспечи-
вает прогноз новых и альтернативных реакций 
независимо от того, известны ли ферменты для 
этих реакций или нет. Если фермент неизвестен, 
пользователи могут применить инструмент  
E-zyme (http://www.genome.jp/tools/e-zyme/), что-
бы назначить возможный номер EC (вплоть до 
подкласса EC). После присвоения номеров EC 
можно также искать предполагаемые гены в гено-
ме на основе сходства последовательностей из-
вестных генов с одним и тем же подклассом ЕС 
[32]. PathPred предсказывает вероятные катали-
зируемые ферментами пути метаболизма ксено-
биотика, выбранного в качестве запроса, и отоб-
ражает все последовательно проходящие реак-
ции в виде дерева. 

Существует несколько удобных для пользо-
вателя методов подачи запроса: химическое со-
единение может быть введено либо в формате 
файла MDL mol, либо в формате SMILES, либо с 
помощью идентификатора соединения KEGG. 
Пользователи могут выбрать один из эталонных 
путей в соответствии с их назначением. В случае 
эталонного пути биодеградации ксенобиотиков 
пользователь должен употребить в качестве за-
проса соединение для биодеградации, тогда как 
в случае эталонного пути биосинтеза вторичных 
метаболитов запрос должен быть конечным про-
дуктом биосинтеза. PathPred содержит эталон-
ные пути не только для микробной биодеграда-
ции соединений, но и для биосинтеза вторичных 
метаболитов растений.  

MetaRouter – система для поддержки разно-
родной информации, связанной с биоремедиа-
цией, в рамках которой можно выполнять запро-
сы, администрирование и анализ (применение 
методов для извлечения новых знаний) [50]. 
MetaRouter – это приложение, предназначенное 
для лабораторий, работающих в области биоде-
градации и биовосстановления, которым необ-
ходимо вести и просматривать публичные и 
частные данные, связанные внутри и с внешни-
ми базами данных, и извлекать из них новую 
информацию. В число функций сбора данных вхо-
дит программа определения путей биологического 
разложения химических соединений в соответ-
ствии с заданным набором ограничений и требо-
ваний. На веб-сайте  MetaRouter  (http://pdg.cnb.ua 
m.es/biodeg_net/MetaRouter) доступны примеры 
путей биоразложения, документация системы с 
полным описанием ее возможностей и инфор-
мация о том, как получить доступ к системе. Они 
предоставляеют информацию о химических 

http://www.biosurfdb.org/
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структурах в визуализированном формате (PBD, 
SMILE, физико-химические свойства молекуляр-
ной массы). 

Веб-сервис «От метаболита к метаболи-
ту» (http://fmm.mbc.nctu.edu.tw/) – удобная для 
пользователя система идентификации метабо-
лических путей, находящаяся в свободном до-
ступе, с помощью которой можно искать возмож-
ные пути между известными входными и выход-
ными соединениями [30]. Данный веб-сервис полу-
чает информацию о реакциях и ферментах на осно-
ве баз данных KEGG/LIGAND и KEGG/PATHWAY 
для формирования интегрированной карты метабо-
лического пути. Выявленные пути обычно встре-
чаются не только на одной карте, но и сложным 
образом на нескольких картах. Выбираются, как 
правило, карты маршрутов, содержащие боль-
шое число путей, а карты маршрутов, имеющие 
только одну реакцию, исключаются. Сервис 
идентифицирует соответствующие гены, орга-
низмы и информацию о названии генов, номерах 
ферментов и видоспецифичности ферментов. 
Информацию можно получить из баз данных 
таксономии UniprotKB/Swiss-prot и NCBI. Недо-
статком этой системы является то, что она огра-
ничена путями, которые присутствуют в структу-
ре KEGG, и для целей биоремедиации можно 
искать метаболические пути только тех ксено-
биотических соединений, информация о которых 
доступна в базе данных KEGG. 

 
ЗАКЛЮЧЕНИЕ 
Имеющиеся сегодня базы данных секвени-

рованных геномов все активнее используются 
для вынесения экспертных заключений, что спо-
собствовует не только прогрессу в биоремедиа-
ции, но и генерации новых идей для проведения 
биоремедиационных мероприятий. С каждым 
годом мы видим значительный прогресс в раз-
работке различных биоинформационных ресур-
сов баз, программного обеспечения и вычисли-
тельных моделей для изучения микробных про-

цессов. Однако методы in silico еще недостаточ-
но используются для решения проблем, связан-
ных с биоремедиацией. Одна из причин этого – 
отсутствие единой удобной для пользователя 
специализированной платформы, которая 
предоставляла бы все инструменты и базы дан-
ных в области биоинформатики для анализа 
данных и моделей реконструкции метаболиче-
ских путей, непосредственно связанных с иссле-
дованиями в биоремедиации. Это задача требу-
ет координации со стороны ученых, работающих 
в различных лабораториях, обмена данными, а 
также обновления самих баз данных. При разра-
ботке инструментов, программного обеспечения 
и программ для биоинформатики необходимо 
иметь в виду, что конечный пользователь (био-
лог) может плохо разбираться в программном 
обеспечении. Кроме того, эти программные ин-
струменты должны быть доступны через Интер-
нет, учитывая глобальное распространение 
научно-исследовательского сообщества.  

Будущее развитие биоинформационных ре-
сурсов, нацеленных на биоремедиацию, может 
быть сосредоточено на следующих направлениях:  

1) расширение текущих данных дополни-
тельной информацией о путях (механизмах) 
биоремедиации;  

2) стандартизация протоколов для сбора, 
анализа, объединения и передачи данных;  

3) интеграция данных, полученных с помо-
щью омиксных подходов (данные метагеномики 
(функциональные), транскриптомики, про-
теомики и метаболомики), что позволит иссле-
дователям получить более четкое и полное по-
нимание путей биоремедиации;  

4) наличие автоматической проверки точно-
сти и правильности данных; 

5) создание платформы для анализа мета-
болических сетей, состоящих из нескольких мик-
роорганизмов, входящих в заданный бактери-
альный консорциум. 
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