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Классические клинические методы классификации бактериальных культур и определение их антибиотикорезистентности требуют длительного культивирования биомассы (вплоть до 48 часов), необходимое количество которой определяется конкретным исследованием микроорганизмов. Самый распространенный способ выявления патогенных микроорганизмов – визуальный анализ, проводимый, исходя из косвенных признаков бактериальных колоний: формы, цвета, блеска, наличия гемолиза на чашке Петри – полагается на практический опыт врача. Для определения вида бактерий и грибов используются также биохимические тесты и золотой стандарт клинической диагностики – масс-спектрометрия. Оба этих метода требуют дополнительного пробоотбора и в некоторых случаях дополнительного культивирования биоматериала. Поиск компромиссных решений, достаточно точных, но не требующих дополнительного пробоотбора, является актуальным вопросом для индустрии. Среди них – флуоресцентная спектроскопия и спектроскопия комбинационного рассеяния, интересующая нас в рамках этой работы. Ее применение не требует дополнительного пробоотбора и позволяет измерять оптический отклик от одиночных колоний диаметром вплоть до 0.7 мм.
При решении задачи классификации необходима правильная разметка базы данных: достоверно должен быть известен вид каждого из исследованных микроорганизмов. В данной работе для этого была использована масс-спектрометрия MALDI-TOF – золотой стандарт в клинических методах. Сформированная база данных насчитывает данные о более, чем 500 микроорганизмах из числа 27 клинически значимых видов. Измерения происходили на рамановском микроскопе производства «ООО Фотон-Био» (Россия) на длине волны возбуждения 532 нм. При обработке спектров с помощью методов понижения размерности, таких как PCA (Principal components analysis), t-SNE (t-distributed Stochastic Neighbor Embedding), будет рассмотрена возможность разделения системы микроорганизмов на значимые группы: виды, роды и наиболее важные – ввиду непосредственной связи с антибиотикорезистентностью микроорганизмов – биохимические группы. 
Таким образом, в данной работе исследуются возможности спектроскопии комбинационного рассеяния как инструмента классификации микроорганизмов по их оптическому отклику в сочетании с методами статистического анализа.
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