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АННОТАЦИЯ
Протеомика костной ткани — это быстро развивающееся направление судебной медицины, ориентированное на уста-
новление давности наступления смерти. В отличие от традиционных подходов, этот метод позволяет проводить коли-
чественный и молекулярный анализ изменений белкового состава костей. Высокоустойчивые к деградации белки рас-
сматривают как надёжные биомаркёры давности наступления смерти, обеспечивающие более точные и объективные 
результаты. Масс-спектрометрические методы в сочетании с современными биоинформационными подходами и тех-
нологиями машинного обучения позволяют проводить детальный анализ процессов деградации белков и выявлять 
закономерности их изменений в зависимости от времени, прошедшего после смерти. Однако на сохранность белков 
костной ткани существенно влияют такие факторы окружающей среды, как влажность, температура, состав почвы 
и микробная активность, что обусловливает необходимость разработки стандартизированных протоколов анализа. 
В обзоре рассмотрены ключевые методы протеомного анализа костей, перспективы его интеграции с метаболомикой 
и липидомикой, а также возможности применения машинного обучения для оценки давности наступления смерти. 
Дальнейшие исследования в этой области должны быть направлены на валидацию биомаркёров, стандартизацию 
методик и их внедрение в судебно-медицинскую практику. 
Развитие судебной протеомики костей открывает новые возможности, позволяя получать более точные данные 
в сложных судебно-медицинских случаях.

Ключевые слова: протеомика костей; судебная медицина; масс-спектрометрия; биомаркёры; давность наступления 
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ABSTRACT
Bone proteomics is a rapidly evolving field in forensic medicine aimed at determining the postmortem interval. Unlike traditional 
approaches, this method enables quantitative and molecular-level analysis of protein composition changes in bone tissue. 
Highly degradation-resistant proteins are considered reliable biomarkers for estimating the postmortem interval, providing 
more accurate and objective results. Mass spectrometry, in combination with modern bioinformatics tools and machine 
learning technologies, allows for a detailed investigation of postmortem protein degradation processes and the identification 
of time‑dependent molecular patterns. However, environmental factors such as humidity, temperature, soil composition, 
and microbial activity significantly affect protein preservation in bone tissue, underscoring the need for standardized analytical 
protocols. 
This review summarizes key methods of bone proteomic analysis, prospects for its integration with metabolomics and lipidomics, 
and the potential of machine learning in postmortem interval estimation. Further research in this field should aim at validating 
biomarkers, standardizing techniques, and integrating these methods into forensic practice. 
The development of forensic bone proteomics opens new possibilities, offering more precise data in complex medico-legal cases.
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摘要摘要

骨骼蛋白质组学是法医学中快速发展的研究领域，主要致力于确定死亡时间。与传统方法不

同，该技术可在定量与分子水平上分析骨组织中蛋白质成分的变化。具有高度抗降解性的蛋

白质被视为评估死亡时间的可靠生物标志物，可获得更精确、客观的结果。质谱分析技术结

合现代生物信息学方法和机器学习技术，使得能够对死亡后蛋白质降解过程进行深入分析，

并揭示其随时间推移的变化规律。然而，环境因素，如湿度、温度、土壤成分和微生物活

性，对骨组织蛋白的保存具有显著影响，这凸显出建立标准化分析方案的必要性。

本文综述了骨骼蛋白质组学的关键分析方法，探讨了其与代谢组学、脂质组学整合的前景，

以及机器学习在死亡时间评估中的应用潜力。未来研究应着重于生物标志物的验证、方法学

标准化及其在法医学实践中的推广。

法医骨骼蛋白质组学的发展开辟了新的可能性，使在复杂法医学案件中能够获得更为准确的

数据。

关键词：关键词：骨骼蛋白质组学；法医学；质谱分析；生物标志物；死亡时间；PMI；蛋白质降

解；综述。
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ВВЕДЕНИЕ
Протеомика — область биологических исследований, 

посвящённая идентификации и количественному анализу 
полного набора белков организма, а также изучению их 
функций и изменений под влиянием внешних и внутрен-
них факторов  [1]. Высокая чувствительность и относи-
тельная устойчивость белков к деградации обусловила 
её широкое применение в судебной медицине, особенно 
в случаях повреждения или отсутствия ДНК [2, 3].

Для судебно-медицинских исследований используют 
различные методы протеомного анализа: 
•	 одномерный и двухмерный гель-электрофорез [4, 5]; 
•	 масс-спектрометрию с применением стабильных изо-

топов [6]; 
•	 технологию многомерной идентификации белков 

(MudPIT) [7]; 
•	 микропотоковую жидкостную хроматографию с тан-

демной масс-спектрометрией (microflow LC-MS/MS) [8]. 
Полученные данные обрабатывают с помощью био-

информатики, что повышает точность и достоверность 
результатов.

Применение протеомики особенно актуально при ис-
следовании биологических образцов волос  [9], костной 
ткани [10], а также биологических жидкостей [11], где бел-
ковые биомаркёры помогают определять пол, этническую 
принадлежность, индивидуальные характеристики и про-
исхождение образцов  [12]. Отдельное значение имеет её 
применение для оценки давности наступления смерти 
(ДНС), в частности при изучении скелетированных остан-
ков [13–16]. Тем не менее развитие судебной протеомики 
требует создания специальных стандартов и методических 
подходов, учитывающих специфику судебно-медицинских 
исследований [17].

ОЦЕНКА ДАВНОСТИ НАСТУПЛЕНИЯ 
СМЕРТИ И СУЩЕСТВУЮЩИЕ 
ОГРАНИЧЕНИЯ

Определение ДНС является ключевой задачей су-
дебной медицины  [18]. Классические морфологические 
методы основаны на анализе посмертных изменений, 
однако они во многом зависят от условий внешней среды 
и нередко характеризуются ограниченной точностью [19].

Скорость развития таких процессов определяется мно-
жеством факторов: состоянием организма и причиной 
смерти, наличием травм, заболеваний, жировых отложе-
ний, а также температурой и влажностью окружающей 
среды. Так, высокие температуры и влажность ускоряют 
наступление посмертных явлений, тогда как охлаждение 
тела или наличие одежды, напротив, их замедляют [20–22].

В последние годы активно внедряют биомолекулярные 
методы оценки ДНС, отличающиеся большей объектив-
ностью и меньшей зависимостью от факторов внешней 
среды по сравнению с традиционными морфологическими 

методами. Их основу составляет анализ биологических 
маркёров  — белков, метаболитов и нуклеиновых кис-
лот, динамика которых в посмертном периоде поддаётся 
количественной регистрации в контролируемых услови-
ях [23]. По данным литературы, применение этих методов 
позволяет существенно повысить точность и воспроизво-
димость результатов, а также снизить влияние внешних 
факторов, осложняющих расчёт ДНС [24].

ПРОТЕОМИКА КОСТНОЙ ТКАНИ
Посмертное разрушение белков представляет после-

довательный и систематический процесс, позволяющий 
использовать изменения белкового состава для оценки 
ДНС  [25]. Смерть организма сопровождается прекраще-
нием метаболической активности, что инициирует фер-
ментативную и микробную деградацию белков. В свою 
очередь, анализ специфических белков и их продуктов 
распада в различных тканях обеспечивает возможность 
определения ДНС [26]. В отличие от других подходов, этот 
метод является более надёжным, поскольку деграда-
ция белков происходит постепенно и во многом зависит 
от времени, прошедшего после смерти.

Протеомика костей  — анализ белков, входящих 
в состав костной ткани [27]. Этот метод применяют в кли-
нических исследованиях для изучения патологических 
процессов в костной системе [28]. Кроме того, он получил 
широкое распространение в судебной медицине, в част-
ности при оценке возраста человека с использованием 
белкового профилирования  [29]. Протеомные методы 
обладают значительными преимуществами при исследо-
вании костей, мышечных тканей и биологических жидко-
стей, когда анализ ДНК затруднён или невозможен [30].

Белковый состав костной ткани представлен колла-
геновыми и неколлагеновыми белками, формирующими 
структуру и функциональные свойства [31]. Коллагены сос-
тавляют около 30%  всех белков организма млекопитаю-
щих. В свою очередь, 90% белкового матрикса приходится 
на коллаген I типа, обеспечивающий прочность и стабиль-
ность кости  [32]. Меньшую долю представляют коллаге-
ны III [33] и V типов, а также группа FACIT (ассоциированные 
с фибриллами коллагены с прерванной тройной спиралью), 
которые участвуют на разных этапах её формирования [34]. 
Такое соотношение обеспечивает нормальный метаболизм 
и функциональное состояние костной ткани.

В последние годы анализ белков костной ткани ак-
тивно применяют для оценки возраста на момент смерти 
и ДНС [13]. Изучение посмертных изменений протеома ко-
сти повышает точность судебно-медицинских исследова-
ний, способствует идентификации личности и уточнению 
обстоятельств смерти  [14]. Костный протеом, или остеом, 
рассматривают в качестве перспективного источника экс-
пертной информации [13], включая определение времени 
пребывания останков в воде, что также важно для оценки 
причин смерти и идентификации личности [35].
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В свою очередь, определение длительности нахожде-
ния трупа в водной среде требует учёта специфических 
факторов, включая температуру, течение и гидродина-
мическое воздействие, которые существенно изменяют 
скорость и характер посмертных процессов по сравнению 
с наземными условиями [35]. 

Современные биомолекулярные подходы используют 
специфические белки и их посттрансляционные моди-
фикации для установления ДНС  [36,  37]. Биохимические 
процессы после смерти, включая прекращение анабо-
лических процессов, разрушение клеточных структур, 
снижение ферментативной активности и прекращение 
кислородного снабжения, приводят к формированию 
метаболитов, которые служат дополнительными индика-
торами для повышения точности оценки ДНС [38].

БИОМАРКЁРЫ КОСТНОЙ ТКАНИ 
В ОЦЕНКЕ ДАВНОСТИ НАСТУПЛЕНИЯ 
СМЕРТИ

Белковые молекулы обладают большей устойчивостью 
к деградации по сравнению с ДНК, которая в постмор-
тальный период подвержена окислительному поврежде-
нию и фрагментации, что ограничивает её использование 
в судебно-медицинской практике [12]. В связи с этим всё 
большее внимание уделяют поиску надёжных биомар-
кёров ДНС, среди которых особое значение приобретают 
протеомные технологии. Эти методы позволяют детально 
идентифицировать и характеризовать пептиды и белки 
в биологических образцах [39], обеспечивая воспроизво-
димость результатов и меньшую зависимость от внешних 
факторов по сравнению с анализом нуклеиновых кис-
лот [40, 41]. Установлено, что закономерности деградации 
белков тесно связанны с ДНС и могут быть использованы 
не только для её оценки, но и для определения времени 
пребывания останков в воде [3, 42].

Костные биомаркёры и процессы диагенеза
Оценка ДНС требует понимания механизмов моди-

фикации и деградации костного матрикса после смерти. 
Процесс диагенеза представляет последовательность фи-
зических и химических изменений, происходящих в орга-
нических и неорганических тканях скелета  [43]. Анализ 
белков диагенеза позволяет определить степень разруше-
ния тканей и установить изменения протеома с высокой 
точностью [44, 45]. 

Одним из наиболее значимых белковых маркёров яв-
ляется коллаген, основной структурный компонент костной 
ткани [46]. Соотношение коллагена к неколлагеновым бел-
кам (Co:NCo) можно использовать в качестве индикатора 
ДНС [27]. Для повышения точности оценки разработаны ме-
тоды, включающие стереомикроскопию и цифровую визуа-
лизацию, которые превосходят классический спектрофото-
метрический анализ [46]. Следует отметить, что сравнение 

данных по человеческим и свиным костям выявило сход-
ные закономерности деградации коллагена  [47]. Однако 
методы, применимые к животным образцам, требуют адап-
тации для использования в судебно-медицинских целях.

Протеомный анализ и оценка давности 
наступления смерти

Современные исследования подтверждают, что со-
держание определённых белков изменяется в зависи-
мости от ДНС, что делает их надёжными биомаркёрами. 
Например, концентрация фетуина-А снижается с уве-
личением времени после смерти, тогда как содержание 
α-1-антитрипсина и хромогранина-А повышается  [25]. 
Кроме того, через четыре месяца после смерти наблю-
дают снижение концентраций таких белков, как миозин 
(тип 2 и 6), лактоферрин, гаптоглобин, трансферрин и ге-
моглобины (А и В) [48].

Бигликан, протеогликан, богатый лейцином, сохраня-
ется длительное время и также является перспективным 
биомаркёром ДНС  [49]. Его устойчивость к деградации 
подтверждается извлечением из археологических образ-
цов давностью до миллиона лет [50]. Уровень дезамини-
рования бигликана возрастает с увеличением ДНС, дости-
гая максимума между двумя и четырьмя месяцами после 
смерти и продолжая рост в последующие месяцы [51].

Омические технологии в судебной медицине
Комплексный омический подход, объединяющий про-

теомику, метаболомику и липидомику, позволяет ана-
лизировать молекулярные изменения с высокой точно-
стью [7]. H.L. Mickleburgh и соавт. [10] идентифицировали 
1042 белка, среди которых гистоны (H2A1H, H44), гемогло-
бин, актин и виментин продемонстрировали наибольшую 
зависимость концентрации от давности костных останков. 
Авторы также отметили, что скорость деградации белков 
определяется индивидуальными различиями в минераль-
ной плотности костной ткани. Аналогичные выводы сде-
лали F. Qi и соавт. [28], подчеркнув значимость минераль-
ной структуры и тафономических условий для сохранности 
белков. Кроме того, установлено, что некоторые белки 
обладают повышенной устойчивостью за счёт способно-
сти связываться с минеральными компонентами костной 
ткани, что защищает их от микробного разрушения [52].

Протеомный анализ 16 образцов человеческих бедрен-
ных костей позволил идентифицировать 32 белка, которые 
могут быть использованы в качестве биомаркёров ДНС 
в течение 12 лет [53, 54]. 

Таким образом, протеомные исследования костной 
ткани открывают новые перспективы для судебно-меди-
цинской практики, обеспечивая высокую точность оценки 
ДНС. В свою очередь, развитие омических технологий по-
зволяет выявлять дополнительные биомаркёры, снижать 
влияние внешних факторов и повышать достоверность 
экспертных заключений. 
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ПРИГОДНОСТЬ БЕЛКОВ 
ДЛЯ АРХЕОЛОГИЧЕСКОГО АНАЛИЗА

Белковые молекулы — ценные биомаркёры для фило-
генетического анализа и таксономической идентификации 
древних костных останков, особенно в случаях, когда древ-
няя ДНК недостаточно сохранна или полностью деградиро-
вала. В исследовании C.  Wadsworth и соавт.  [55] на 19 ар-
хеологических образцах костей, датируемых от 4  тыс. 
до 1,5  млн  лет, показано, что протеомные методы позво-
ляют проводить таксономическую идентификацию даже 
при отсутствии древней ДНК. Установлено, что некоторые 
белки, в частности альбумин и фетуин-А, обладают спо-
собностью связываться с минеральным компонентом кости 
и демонстрируют относительную устойчивость в долгосроч-
ной перспективе  [27]. Однако их концентрация снижается 
с увеличением возраста образцов. Наиболее стабильным 
был коллаген, сохраняющий прочную связь с минеральной 
фазой костной ткани; при этом идентифицированы устой-
чивые коллагеновые цепи  [α-2(I) и α-1(I)], а также другие 
белки  — сывороточный альбумин, гликопротеин A2HSG, 
протромбин и бигликан [55]. Эти результаты подтверждают 
значение указанных белков как потенциальных биомаркё-
ров для археологических и филогенетических исследований.

Особого внимания заслуживает работа G.  Ntasi 
и соавт. [56], посвящённая изучению влияния условий окру-
жающей среды на сохранность белковых молекул. Авторы 
провели протеомный анализ костных останков жертв извер-
жения вулкана Везувий (79 год н. э.), найденных в Геркула-
нуме и Помпеях. Несмотря на воздействие более высоких 
температур в Геркулануме, наибольшая деградация белков 
выявлена в костях из Помпей. Эти образцы характеризо-
вались сниженным содержанием неколлагеновых белков, 
выраженным дезаминированием и заметными химическими 
изменениями в структуре коллагена. Авторы описали спе-
цифические молекулярные формы, возникшие в результате 
химических модификаций под воздействием внешних фак-
торов, и предложили для них термин «диагенетиформы». 

Применение протеомного анализа к древним костным 
образцам значительно расширяет возможности фило-
генетических и археологических исследований. Изучение 
сохранности белковых молекул и их модификаций позво-
ляет идентифицировать древние виды, реконструировать 
условия окружающей среды и особенности посмертных 
процессов, что открывает новые перспективы для архео-
логии, судебной медицины и смежных областей науки.

ИССЛЕДОВАНИЕ ОСОБЕННОСТЕЙ 
РАЗЛОЖЕНИЯ ТРУПОВ В ВОДНОЙ 
СРЕДЕ С ПРИМЕНЕНИЕМ ПРОТЕОМНОГО 
АНАЛИЗА КОСТНОЙ ТКАНИ

Протеомный анализ костной ткани открывает широ-
кие возможности для изучения процессов разложения тел 

в водной среде и его можно использоваться в качестве 
надёжного инструмента для оценки ДНС и длительности 
нахождения останков в воде. Так, H. Mizukami и соавт. [16] 
установили взаимосвязь между составом костного про-
теома и продолжительностью пребывания трупов мышей 
в различных типах водных сред: 
•	 водопроводной; 
•	 морской солёной; 
•	 прудовой; 
•	 хлорированной. 

На ранних стадиях разложения в костной ткани пре-
обладают универсальные белки, легко вымываемые 
из-за высокой растворимости и отсутствия прочной связи 
с гидроксиапатитом. В течение первой недели сохранение 
мышечной ткани вокруг костей обеспечивало повышен-
ное содержание мышечных белков, что характеризовало 
краткосрочные посмертные изменения [16].

Дальнейшее пребывание останков в воде приводило 
к смене белкового профиля: преобладающими были кост-
ные и белки крови, что указывало на другие механизмы 
их высвобождения и стабилизации при длительной экспо-
зиции  [16]. Экстракция белков по ранее описанным про-
токолам [53, 54] позволила идентифицировать мышечный 
белок альдолаза как потенциальный маркёр давности 
пребывания трупа в воде. Кроме того, подтверждена 
диагностическая ценность таких характеристик, как сте-
пень дезамидирования фактора свёртывания крови  VII 
и снижение концентрации пептидилпролил-изомера-
зы  А  [16], что расширяет спектр судебно-медицинских 
показателей.

Отдельного внимания заслуживает возможность ис-
пользования специфических пептидов с различной сте-
пенью дезамидирования в качестве новых биомаркёров, 
позволяющих установить давность пребывания трупа 
в воде и тип водной среды. В отличие от ранее описан-
ных наземных изменений бигликана, дезамидирование 
пептидов фетуина-А [16] и IGFBP-5 (белка, связывающего 
инсулиноподобный фактор роста 5) [57] значительно воз-
растало при увеличении длительности пребывания тела 
в воде. Кроме того, один из пептидов фетуина-А демон-
стрировал значительно более высокий уровень дезамиди-
рования в прудовой воде по сравнению с другими типами 
водных сред  [16], что открывает перспективы установле-
ния биомаркёров для идентификации конкретной среды 
разложения.

Таким образом, протеомика костной ткани обладает 
огромным потенциалом и становится важным инструмен-
том в современной судебной медицине, позволяя выявлять 
ключевые биомаркёры для определения условий и сроков 
пребывания тел в различных средах. Значительный про-
гресс в этой области достигнут во второй половине XX века 
благодаря развитию масс-спектрометрических технологий 
и методов идентификации белковых молекул, что ознаме-
новало начало нового этапа в криминалистических иссле-
дованиях и судебно-медицинской практике [58].
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НОВЫЕ МЕТОДЫ ПРОТЕОМНОГО 
АНАЛИЗА КОСТНОЙ ТКАНИ 
ДЛЯ ОЦЕНКИ ДАВНОСТИ НАСТУПЛЕНИЯ 
СМЕРТИ

Развитие судебно-медицинской протеомики требует 
интеграции современных аналитических подходов, на-
правленных на изучение состава и посттрансляционных 
модификаций костных белков [12]. Наибольший потенциал 
демонстрируют комплексные стратегии, объединяющие 
масс-спектрометрический протеомный анализ с други-
ми омическими технологиями, включая геномику, тран-
скриптомику и метаболомику. Такой комплексный подход 
обеспечивает возможность более детально изучать мо-
лекулярные процессы, происходящие в скелетных тканях 
после смерти организма [59].

Важной составляющей развития этого направления яв-
ляется создание специализированных биоинформационных 
решений, обеспечивающих обработку больших массивов 
протеомных данных и выделение специфических белков, 
отражающих постмортальные изменения  [60]. Для обес-
печения сопоставимости результатов между различными 
лабораториями необходима унификация процедур под-
готовки костных образцов и анализа данных, что создаёт 
основу для формирования общепринятых протоколов [12].

Технологический прогресс в области масс-спектрометрии 
оказал решающее влияние на становление судебной про-
теомики костной ткани. Повышение чувствительности и точ-
ности количественного анализа белков стало возможным 
благодаря применению таких методов, как матрично-акти-
вированная лазерная десорбция–ионизация с времяпролёт-
ным детектором и жидкостная хроматография в сочетании 
с тандемной масс-спектрометрией [10]. Для количественной 
характеристики протеома костей перспективным направле-
нием остаётся использование изотопного мечения амино-
кислот, позволяющего проводить высокоточный анализ 
динамических изменений белкового состава [61, 62].

Наряду с развитием экспериментальных методик всё 
большее значение приобретают вычислительные под-
ходы, включая технологии искусственного интеллекта, 
которые применяют для анализа масс-спектров и прогно-
зирования ДНС  [63,  64]. Целенаправленные протеомные 
методы, такие как мониторинг одиночных и параллельных 
реакций, предоставляют возможность высокочувствитель-
ного определения биомаркёров костной ткани [31]. 

Таким образом, судебная протеомика костной ткани 
формируется как междисциплинарное направление, объ-
единяющее современные аналитические, биоинформаци-
онные и вычислительные подходы. Её дальнейшее раз-
витие зависит от разработки унифицированных методик, 
создания юридически признанных протоколов и накопле-
ния масштабных валидационных данных, что позволит вне-
дрить эти технологии в судебно-экспертную практику и по-
высить точность криминалистических исследований [65].

ПРЕИМУЩЕСТВА ИСПОЛЬЗОВАНИЯ 
ПРОТЕОМИКИ КОСТНОЙ ТКАНИ 
В СУДЕБНО-МЕДИЦИНСКОЙ 
ЭКСПЕРТИЗЕ

Применение протеомного анализа костной ткани 
в судебной медицине для установления ДНС обладает 
определёнными преимуществами по сравнению с тради-
ционными методами. Одним из наиболее значимых до-
стоинств является возможность проведения исследования 
без разрушения материала, что позволяет сохранить ули-
ки и использовать образцы повторно для дополнительных 
судебно-медицинских экспертиз [50].

Судебная протеомика костной ткани показала высокую 
эффективность в отношении определения ДНС, включая 
исследования непосредственно на месте происшествия. 
Идентификация специфичных для костной ткани белков 
и их последующий количественный анализ позволяет 
оценивать ДНС с большей точностью, чем методы, осно-
ванные, например, на морфологических изменениях [66]. 
По данным литературы, для такого анализа необходимо 
минимальное количество костного материала, что откры-
вает перспективы использования протеомики не только 
для оценки ДНС, но и для определения возраста на мо-
мент смерти [10].

Костная ткань содержит определённые устойчивые 
белковые молекулы, сохраняющиеся даже в образцах, 
подвергшихся значительной деградации. Это подтвер-
ждено успешной экстракцией белков из археологиче-
ских и палеонтологических останков, что демонстрирует 
исключительную степень их сохранности и делает кост-
ную ткань ценным источником для судебно-медицинских 
исследований [67, 68].

Особое значение приобретает комплексный под-
ход, сочетающий протеомные методы с метаболомикой 
и липидомикой. Интеграция данных не только повышает 
точность оценки ДНС, но и расширяет временные рамки 
анализа, что значительно улучшает возможности судебно-
медицинской диагностики и усиливает достоверность экс-
пертных заключений [69].

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Протеомика костной ткани открывает новые возмож-

ности в судебно-медицинской практике, в первую очередь 
при установлении ДНС  — ключевого вопроса при про-
изводстве экспертизы. Изучение динамики белкового со-
става костной ткани позволяет глубже понять механизмы 
их деградации и использовать протеомные изменения 
в качестве «молекулярной временной шкалы». Особенно 
ценным это становится в случаях, когда традиционные 
методы определения ДНС малоинформативны.

Ключевую роль в развитии данного направления сы-
грала масс-спектрометрия, обеспечивающая точную иден-
тификацию и количественную оценку белков. В настоящее 
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время существуют определённые костные биомаркёры, 
продемонстрировавшие высокую информативность, одна-
ко их внедрение в экспертную практику требует подтвер-
ждения воспроизводимости и разработки стандартизиро-
ванных протоколов количественного анализа.

Одним из главных ограничений применения протео-
мики костей остаётся вариабельность посмертных изме-
нений, обусловленная как особенностями организма, так 
и экзогенными факторами — температурой, влажностью, 
воздействием микроорганизмов и характером окружаю-
щей среды. Эти условия могут значительно изменять про-
теомный профиль, что необходимо учитывать при интер-
претации данных. 

Перспективы развития судебной протеомики связаны 
с расширением панели биомаркёров, интеграцией с ге-
номными и ДНК-технологиями, а также созданием ком-
плексных методических подходов, учитывающих влияние 
окружающей среды на белковую сохранность. Всё это 
позволит повысить точность и достоверность экспертных 
заключений и укрепить значение протеомного анализа 
в судебно-медицинской практике.
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