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Существует неопределенность в классификации нестабильности атеросклеротической бляшки, 
главным образом, определяемая по клиническим и гистологическим данным, и, вместе с тем, не всегда 
отражающая действительность. Эпигенетическая конституция клеток является одним из определяющих 
факторов их дифференциации. Кроме того, эпигенетические модификации ДНК клеток в тканях отража-
ют патогенез заболевания. Существует возможность определения отдельных фракций клеток в профиле 
метилирования ДНК образца *1+. Целью данного исследования являлась классификация степени ста-
бильности атеросклеротической бляшки по паттернам метилирования ДНК определённых типов клеток. 
Биоптаты атеросклеротической бляшки получены от 16 пациентов во время каротидной эндартерэкто-
мии. Проведена морфологическая и гистологическая характеристика, а также классификация стабильно-
сти атеросклеротической бляшки, согласно American Heart Association. Бисульфит-модифицированная 
ДНК образцов тканей анализировалась с помощью Infinium MethylationEPIC BeadChip (Illumina). Первич-
ная обработка данных и оценка паттернов метилирования ДНК выполнена в статистической среде R с 
помощью пакетов minfi и EpiDISH *1+. В результате проведенного анализа установлено, что клиническая и 
гистологическая классификация несовпадает с кластеризацией образцов по профилю метилирования 
ДНК, так как образцы частично перераспределены между кластерами. Анализ паттернов метилирования 
ДНК определенных типов клеток в образцах с помощью алгоритма Robust Partial Correlations (RPC) *2+ 
позволил выявить фракции моноцитов, гранулоцитов и липид-содержащих клеток по 300 CpG-сайтам. 
Проведение PСА-анализа показало, что фракция моноцитов представлена, главным образом, в гистоло-
гически-нестабильных бляшках, а гранулоциты и липид-содержащие клетки в стабильных. Классифика-
ция статуса стабильности бляшки по представленности данных фракций клеток позволило чётко разгра-
ничить атеросклеротические бляшки на “стабильные” и “нестабильные” по профилю метилирования 
ДНК. Таким образом, показана важность определения паттернов метилирования ДНК отдельных типов 
клеток для характеристики стабильности атеросклеротической бляшки, а также адекватной интерпрета-
ции данных, как результат более четкой их классификации. Исследование поддержано грантом РНФ 
(№ 16-15-10150). 
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