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Autism spectrum disorders (ASD) are a group of psychological development disorders characterized by high heterogeneity of 
phenotypical and underlying biological mechanisms. To this date, there is no single concept of ASD etiology and pathogenesis; 
however, many studies discuss complex impact of genetic, epigenetiс, and exposomal factors on impaired neurodevelopment in 
children. Currently therapeutic approaches for ASD are symptomatic despite the dynamic research of autism issue. The high degree 
of etiopathogenetic and clinical differences dictates the need to find new methods for studying autism. Increasing number of people 
with ASD worldwide in recent decades, challenging early diagnosis, timely diagnosis and therapy require deeper, comprehensive study 
of ASD with innovative research methods. This review focuses on multi-omics — integrative approach to analysis of data obtained via 
high-tech omix studies (genomics, transcriptomics, epigenomics, proteomics, metabolomics, and microbiomics). Its implementation 
will provide the opportunity for better understanding of etiopathogenetic mechanisms and development of personalized strategies 
for autism diagnosis and management.
Keywords: autism spectrum disorders, omics technologies, multi-omics, integrative approach, genomics, metabolomics, 
proteomics, transcriptomics, microbiomics, epigenetics

For citation: Ustinova Natalia V., Gorbunova Elena A. Multi-Omics Technologies Perspectives in Studying of Autism 
Spectrum Disorders. Pediatricheskaya farmakologiya — Pediatric pharmacology. 2025;22(6):727–731. (In Russ).
doi: https://doi.org/10.15690/pf.v22i6.2981

Обзор литературы

https://doi.org/10.15690/pf.v22i6.2981
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Расстройства аутистического спектра (РАС) — группа расстройств психологического развития, характеризующаяся 
высокой гетерогенностью как фенотипических, так и лежащих в их основе биологических механизмов. На сегод-
няшний день нет единой концепции этиологии и патогенеза РАС, однако во многих исследованиях говорится о ком-
плексном воздействии генетических, эпигенетических и экспосомальных факторов на нарушение нейроразвития 
у детей. Несмотря на активное изучение проблемы аутизма, в настоящее время терапевтические подходы при РАС 
являются симптоматическими. Высокая степень этиопатогенетических и клинических различий диктует необходи-
мость поиска новых методов исследования аутизма. Рост количества людей с РАС во всем мире в последние деся-
тилетия, трудности ранней диагностики, своевременной постановки диагноза и терапии требуют более глубокого, 
всестороннего изучения проблемы РАС с применением инновационных методов исследования. Настоящий обзор 
посвящен мультиомике — интегративному подходу к анализу данных, полученных с применением высокотехноло-
гичных омиксных исследований (геномики, транскриптомики, эпигеномики, протеомики, метаболомики и микро-
биомики), применение которого даст возможность лучше понять этиопатогенетические механизмы развития и раз-
работать персонализированные стратегии диагностики и лечения аутизма.
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ВВЕДЕНИЕ
Расстройства аутистического спектра (РАС) харак-

теризуются нарушениями в социальной коммуника-
ции и наличием стереотипных моделей поведения. Их 
этиология является многофакторной, включающей 
сложное взаимодействие генетической предрасполо-
женности (наследуемость оценивается в 60–90%) [1], 
факторов окружающей среды и их эпигенетического 
взаимодействия. Несмотря на интенсивные исследо-
вания, в настоящее время не существует лекарства, 
способного устранить основные причины РАС. Подходы 
к терапии являются симптоматическими и поддержи-
вающими, фокусируясь на развитии коммуникатив-
ных и социальных навыков, уменьшении проблемного 
поведения и лечении сопутствующих, психиатрических 
и неврологических нарушений (например, тревожно-
сти, нарушений сна, эпилепсии) [2]. Высокая распро-
страненность и сложности диагностики и лечения РАС 
во всем мире диктуют необходимость поиска новых 
методов изучения данного нарушения. Классические 
геномные исследования выявили сотни генов, связан-
ных с риском РАС [3], однако ни один из них не является 
причиной более чем 1% случаев. Эта вариабельность 
указывает на то, что РАС — это не единое заболевание, 
а спектр многих нарушений с общими поведенческими 
проявлениями и сопутствующими коморбидными нару-
шениями. Возможные варианты решения этой пробле-
мы предлагает инновационное направление в науке — 
мультиомика. Традиционные подходы, фокусирующиеся 
на отдельных омиксных уровнях (например, геномика), 
не смогли полностью объяснить сложности процессов, 
происходящих в организме при аутизме. Настоящий 
обзор освещает мультиомику — интегративный подход, 
который одновременно анализирует данные геномики, 
транскриптомики, эпигеномики, протеомики, метабо-
ломики и микробиомики. Этот подход помогает лучше 
понять этиологию РАС, позволяет выделять биологи-
ческие подтипы заболевания и открывает путь к раз-
работке персонализированных стратегий диагностики 
и лечения.

Мультиомика — это совокупность подходов к анали-
зу большого массива данных, полученных в результате 
омиксных исследований, которые с помощью высоко-
производительных методов анализа изучают совокуп-
ности объектов биологических систем на уровне генов, 
белков, метаболитов и других биомолекул. Анализ боль-
шого массива данных, полученных в результате омикс-
ных исследований, помогает получить новую инфор-
мацию о состоянии организма, причинах, механизмах 
развития и прогрессирования заболевания, повысить 
точность прогнозов медикаментозного лечения. По дан-
ным научных исследований, РАС развивается в резуль-
тате взаимодействия генетических и экологических 
факторов, при этом полигенные взаимодействия игра-
ют основную роль в генетическом фоне заболевания. 
Различные исследования выявили более 100 генов, 
которые соответствуют строгим статистическим поро-
говым значениям для ассоциации с фенотипом РАС. 
С помощью генетических омиксных исследований были 
идентифицированы сотни генетических локусов, кото-
рые связаны с повышенным риском РАС. Эти гены часто 
принимают участие в важных процессах, таких как раз-
витие мозга, нейронная сигнализация и межклеточные 
взаимодействия Достижения в области биомедицины 
позволили применить мультиомиксные технологии к изу-
чению природы и механизмов развития аутизма. Это 
особенно важно для такой патологии, как РАС, ввиду 

гетерогенности этиопатогенеза и клинических проявле-
ний аутизма [4].

ВОЗМОЖНОСТИ МУЛЬТИОМИКИ
В ИЗУЧЕНИИ РАС

1. Преодоление гетерогенности: интеграция данных 
позволяет стратифицировать разные проявления 
РАС на более однородные биологические подгруп-
пы (биоподтипы), учитывая не только поведенческие 
проявления, но и положенные в основу подтипиро-
вания их молекулярные профили [5]. Это значит, 

что два человека с диагнозом «аутизм» могут 

иметь совершенно разные биологические про-

фили.

2. Отражение динамики развития: РАС — это нару-
шения нейроразвития. Мультиомиксные данные, 
особенно транскриптомные и эпигеномные, могут
отразить динамические изменения в ходе развития 
мозга, которые невозможно увидеть при анализе 
статичной геномной последовательности [6].

3. Учет влияния окружающей среды: эпигеномные, 
метаболомные и микробиомные данные служат свя-
зующим звеном между воздействием факторов окру-
жающей среды (диета, токсины, стресс) и их влиянием 
на экспрессию генов и функционирование [7].

КЛЮЧЕВЫЕ ОМИКСНЫЕ УРОВНИ 
В ИССЛЕДОВАНИИ РАС

 • Геномика — изучение последовательности ДНК 
для поиска генетических вариаций, связанных с РАС. 
Определяет наследственные и de novo генетические 
вариации, составляющие основную часть риска раз-
вития аутизма. Гены риска часто вовлечены в синап-
тогенез, хроматин-ремоделирование и транскрипци-
онную регуляцию [3, 8].

 • Транскриптомика — изучает совокупность всех 
транскриптов, синтезируемых одной клеткой 
или группой клеток, включая мРНК и некодирую-
щие РНК. Транскриптом называют первым уровнем 
фенотипа, так как именно на этом уровне начинает 
реализовываться генетическая информация, заклю-
ченная в геноме. Изучение экспрессии генов прово-
дят, как правило, в постмортальной ткани или in vitro 
моделях, что позволяет продемонстрировать риск 
генетических вариантов экспрессии генов в крити-
ческих для РАС областях мозга и клетках нервной 
системы (например, кортикальных нейронах, микро-
глии) [6].

 • Эпигеномика — анализ метилирования ДНК, моди-
фикаций гистонов и некодирующих РНК. Изучение 
изменений в активности генов, не затрагивающих 
последовательность самой ДНК, позволяет изучать, 
как воздействие окружающей среды (инфекции, пита-
ние матери) в пренатальные и ранние постнатальные 
периоды программирует экспрессию генов, влияя 
на риск РАС [7]. Для изучения аутизма проводятся 
исследования экспосомальных воздействий, кото-
рые выявляют факторы риска развития и прогресси-
рования РАС (например, гестационный сахарный диа-
бет и метаболический синдром матери, употребление 
лекарственных средств в период беременности 
и грудного вскармливания и др.) и являются значимы-
ми при программировании оптимального развития. 
Исследования показывают, что факторы окружаю-
щей среды не действуют изолированно, а модулируют 
экспрессию генов, влияя на ключевые процессы 
нейроразвития. Риск РАС повышается при совмест-
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ном действии нескольких неблагоприятных факто-
ров, причем критическим является период раннего 
развития мозга [9].

 • Протеомика — изучение белков — основных 
«исполнителей» функций в клетке. Протеомный ана-
лиз тканей мозга и биологических жидкостей паци-
ентов с РАС позволяет идентифицировать измене-
ния в белках, связанных с организацией синапсов, 
нейровоспалением и клеточным метаболизмом. 
Эти изменения отражают патофизиологические про-
цессы при РАС и могут служить основой для раз-
работки объективных диагностических тестов [10]. 
Протеомные исследования, изучающие экспрессию 
белков в сыворотке пациентов с РАС, показали изме-
нение уровня белков, участвующих в формировании 
синапсов (BDNF и GFAP), а также белков, регулирую-
щих иммунную систему, что представляется перспек-
тивным для выявления биомаркеров аутизма и пони-
мания патогенеза данного нарушения [11].

 • Метаболомика — анализ метаболитов, которые 
являются продуктами биохимических реакций. 
Ученые, такие как R.E. Frye, разрабатывают персо-
нализированные подходы, основанные на выявле-
нии метаболических нарушений у пациентов с РАС. 
Например, при дефиците определенных ферментов 
или нарушениях в синтезе нейромедиаторов могут 
быть назначены специфические добавки (витамины, 
аминокислоты), что значительно улучшает когнитив-
ные и поведенческие показатели [12].

 • Микробиомика — исследование сообщества кишеч-
ных бактерий. Кишечная микробиота модулирует 
иммунную систему, производит метаболиты и влияет 
на ось «кишечник – мозг» через блуждающий нерв 
и нейротрансмиттеры. Дисбиоз наблюдается у части 
пациентов с РАС и коррелирует с тяжестью симпто-
мов, особенно гастроинтестинальных [13].
Мультиомика не просто изучает биологические 

уровни организма, а интегрирует данные с помощью 
биоинформатики и машинного обучения, чтобы постро-
ить целостную системную модель того, как нарушения 
на одном уровне (например, генетическая мутация) вли-
яют на другие уровни (экспрессию генов, синтез белка, 
метаболизм) и в конечном итоге приводят к специфиче-
ским чертам РАС [14].

Мультиомиксный подход в изучении РАС предполага-
ет разные возможные варианты интеграции.

Генетический риск и экспрессия генов позволяют 

определить, влияют ли генетические варианты, ассоци-
ированные с РАС, и на активность генов в соответствую-
щих тканях мозга [15].

Микробиом и метаболом помогают установить 
связь между изменением количества определенных бак-
терий и уровнями специфических метаболитов в крови 
у пациентов с РАС, которые, в свою очередь, могут влиять 
на нейроразвитие. Мультиомиксный анализ кишечной 
микробиоты выявляет специфические штаммы бактерий 
и их метаболиты, связанные с симптомами аутизма. Это 
позволяет разрабатывать индивидуализированные дие-
тические рекомендации или пробиотические протоколы. 
Одно исследование показало, что изучение микробного 
разнообразия и бактериальных метапротеинов помо-
гает определить механизмы, через которые микробиом 
влияет на нейроразвитие, открывая путь для персонали-
зированной коррекции [13, 16].

Вместе протеом и метаболом отражают конеч-
ные функциональные продукты клеточных процессов 
и состояние метаболических путей. Исследования плаз-

мы крови, спинномозговой жидкости или тканей выяв-
ляют биомаркеры воспаления, окислительного стрес-
са, нарушения митохондриальных функций и аномалий 
в метаболизме пуринов и аминокислот, характерные 
для подгрупп пациентов с РАС [10].

Понимание молекулярных механизмов, участвую-
щих в РАС, является предметом геномных, транскрип-

томных и протеомных исследований, последние два 
указывают на аномальное развитие нейронов и вос-
паление [17].

Комбинация геномных, метаболомных и проте-

омных данных позволяет идентифицировать уникаль-
ные биомаркеры, которые могут предсказывать ответ 
на лечение. Например, исследования демонстрируют, 
что интеграция мультиомиксных данных помогает выде-
лить подгруппы пациентов с общими молекулярными 
паттернами, что критично для выбора целевой терапии 
[18]. Биомаркеры, обнаруженные таким способом, обе-
спечивают объективные критерии для улучшения диа-
гностики и корректировки лечения [19].

Совмещение омикс-информации с клиническими 
показателями (например, неврологическими симптома-
ми или поведенческими профилями) позволяет разраба-
тывать алгоритмы, предсказывающие реакцию пациен-
та на конкретные вмешательства. Это формирует основу 
для «таргетной персонализированной медицины» в РАС 
[20]. Например, машинное обучение на основе таких дан-
ных помогает определить, какие пациенты могут отреа-
гировать на коррекцию метаболических нарушений [21].

КЛИНИЧЕСКИЕ ПЕРСПЕКТИВЫ 
МУЛЬТИОМИКСНОГО ПОДХОДА В ИЗУЧЕНИИ РАС

1. Биомаркеры РАС. Разработка панелей мульти-
омиксных биомаркеров. Определение объективных 
биомаркеров для ранней диагностики (например, 
по метаболитам крови, а не только на основе пове-
денческих наблюдений). Разработка диагностических 
панелей, интегрирующих данные нескольких омикс-
ных уровней (например, метаболомные, протеомные 
и транскриптомные биомаркеры), позволяет создать 
высокоточные инструменты для объективной ранней 
диагностики РАС, что потенциально может пред-
восхитить появление выраженных поведенческих 
симптомов [22, 23].

2. Стратификация РАС. Разделение общего диагно-
за «РАС» на молекулярно определенные подтипы 
для персонализированной терапии (например, про-
тивовоспалительная — для одного подтипа, мета-
болическая коррекция — для другого). Изучение 
процессов на уровне биомолекул с анализом сово-
купных данных дает возможность выделить отдель-
ные подтипы РАС. Чтобы определить молекуляр-
ные подтипы, пациентов сначала классифицируют, 
применяя методы кластеризации к различным 
типам данных омики (геном, протеом, транскрип-
том, микробиом, метаболом, метагеном), затем эти 
результаты интегрируются с клиническими данны-
ми для характеристики отдельных подтипов аутиз-
ма. Так, выделены подтипы, характерные для мута-
ции в генах CHD8, ADNP, DYRK1A, PTEN [24–26]. 
Субтипирование может помочь в снижении гетеро-
генности РАС и усовершенствовать персонализиро-
ванные подходы к оказанию медицинской помощи 
детям с аутизмом [4].

3. Новые мишени для терапии. Понимание конкрет-
ных биологических путей, нарушенных у пациен-
тов с РАС, открывает путь к персонализированной 
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медицине — созданию таргетной терапии, направ-
ленной на конкретную мишень (белок, метаболиче-
ский путь) [19].

4. Понимание этиопатогенеза коморбидных нару-

шений. Помогает понять биологическую основу 
ассоциированных с РАС нарушений (расстройства 
желудочно-кишечного тракта, нарушения сна, тре-
вожность, иммунные дисфункции) [19].

5. Прецизионная медицина. Позволяет провести 
оценку вероятности развития РАС и профилактику 
у детей из групп риска [27].
Крупные биобанки, объединяющие геномные, кли-

нические и микробиомные данные пациентов, служат 
основой для разработки алгоритмов, предсказываю-
щих эффективность терапии. Эти ресурсы подчеркива-
ют потенциал мультиомикса в переходе от «одинако-
вого лечения для всех» к стратегиям, адаптированным 
под биологический профиль конкретного человека [28]. 
Мультиомиксный подход преобразует понимание РАС 
из синдрома с едиными рекомендациями в подтипы, 
требующие индивидуального терапевтического вме-
шательства. Это не только повышает точность диагно-
стики, но и открывает путь к терапиям, нацеленным 
на молекулярные механизмы, уникальные для каждого 
пациента.

Существуют известные сложности в проведении 
мультиомиксных исследований у пациентов с РАС:

 • огромный объем данных, требующий мощных вычис-
лительных ресурсов и сложных алгоритмов AI;

 • высокая стоимость исследований;
 • необходимость крупных когорт пациентов и контро-

ля. Сложность мультигенных взаимодействий озна-
чает, что генетические исследования РАС требуют 
крупномасштабных геномных данных для выяв-
ления вариантов, увеличивающих риск развития 
аутизма;

 • интерпретация результатов и их перевод в клиниче-
скую практику занимает значительное время.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Наука об аутизме проходит сложный путь от фено-

менологического описания симптомов к изучению фун-
даментальных биологических процессов, что позволяет 
нам приблизиться к пониманию этиопатогенетических 
механизмов развития РАС. Использование мульти-

омиксных технологий в изучении аутизма даст возмож-
ность провести субтипирование большой разнородной 
группы нарушений развития, которая в настоящее вре-
мя называется РАС, позволит определить инструменты 
(биомаркеры) для ранней диагностики (возможно, даже 
на преконцепционном этапе) и разработать подходы 
к таргетной терапии в соответствии с определенными 
субтипами. Интеграция и анализ данных омических 
и клинических исследований РАС позволят разработать 
персонализированные подходы к ведению пациентов 
с аутизмом.

Таким образом, последние достижения в области 
биотехнологий предполагают смену парадигмы в пони-
мании РАС и возможное смещение традиционного фено-
типического подхода на мультиомиксный.
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