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Ежегодно в мире регистрируют около 300 тыс. новых случаев почечно-клеточного рака (ПКР), а в 
России – более 20 тыс. случаев. Среднегодовой темп прироста - 2,47%. 30–50% прооперированных паци-
ентов с локализованным и местно-распространенным ПКР в дальнейшем развивается прогрессирование 
заболевания. Традиционные методики оценки прогноза (степень дифференцировки, стадия TNM) не по-
зволяют полноценно определить риск прогрессирования. Основной проблемой является отсутствие 
маркеров для диагностики раннего рецидива и прогрессии заболевания после оперативного лечения. 
Поэтому актуальны исследования, направленные на поиск таковых. 

Целью нашего исследования было выявить различия в экспрессии и метилировании микроРНК в 
опухолевой ткани и ткани почки, свободной от опухоли, у пациентов с ПКР для возможной идентифика-
ции маркера ранней диагностики рецидива и прогрессии заболевания. Материалом исследования по-
служили 30 парных образцов ДНК, выделенных из опухолевой ткани почки и соответствующей нормаль-
ной почечной паренхимы. 

Нами было проведено исследование профиля метилирования 22 генов микроРНК у больных ПКР 
с помощью технологии EpiTect Methyl II PCR Array (Qiagen) и выявлено  два гена и два кластера микроРНК 
со статистически значимыми изменениями уровней метилирования: let-7g, микроРНК-301а, кластер 
микроРНК-23b/-24-1/-27b и кластер микроРНК-30с-1/-30е в опухолевой ткани почки по сравнению с 
нормальной почечной паренхимой у пациентов со светлоклеточным раком почки. 

Мы провели анализ экспрессии для оценки влияния метилирования промотора на активность ис-
следуемых генов микроРНК. Было установлено, что относительная экспрессия let-7g в тканях скПКК зна-
чительно снижалась по сравнению с прилежащими нормальными тканями. Анализ экспрессии 758 зре-
лых микроРНК в опухолевой ткани почки и нормальной почечной паренхиме пациентов со светлокле-
точным раком почки с использованием слайдов TaqMan Open Array MicroRNA Panel выявил 2 дифферен-
циально экспрессированных гена между нормальной почечной паренхимой и опухолевой тканью почки 
светлоклеточного гистологического варианта - микроРНК-210 и микроРНК-642. При валидации результа-
тов в независимой группе пациентов (n=30) подтвердилась повышенная экспрессия микроРНК-210 в тка-
ни опухоли. Экспрессия микроРНК-642 не показала статистически значимых различий. Дальнейшее ис-
следование этих маркеров позволит уточнить их прогностическую ценность. 
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