
здан банк кровн 1000 пациенток, страдающих РМЖ и РЯ, и пациенток, об-
ратившихся самостоятельно. 

Выводы. Выявление и мониторинг лиц, имеющих наследственную 
предрасположенность, выявление носителей терминальных мутаций в ге-
нах, предрасположенных к ЗН, с использованием модели определения рис-
ков возникновения наследственного рака и технологий секвенирования да-
ет возможность формировать группы повышенного онкологического 
риска, выявлять заболевания на ранних стадиях и своевременно проводить 
лечение, снизить смертность от ЗН. 

Бабенко А. С., Дурейко Е. В., Гуткоеская Е. А., Ануфреёнок И. В., 
МихнюкД. В., СмоляковаР. М., КохнюкВ. Т. 

ВЫЯВЛЕНИЕ НЕБЛАГОПРИЯТНОГО ПРОФИЛЯ ЭКСПРЕССИИ 
ГЕНОВ TYMP И TYMS У ПАЦИЕНТОВ, СТРАДАЮЩИХ 

КОЛОРЕКТАЛЬНЫМ РАКОМ 
Республиканский научно-практический центр онкологии и медицинской 

радиологии им. Н. Н. Александрова, г. Минск, Республика Беларусь 

В Республике Беларусь, как и во многих странах Европы и Северной 
Америки, заболеваемость колоректальным раком (КРР) в последние годы 
неуклонно возрастает. К сожалению, этиология колоректального рака 
остается до конца не выясненной, и для проведения адекватной противо-
опухолевой терапии исключительно важна информация о специфичности 
генетических изменений при колоректальном раке. В течение длительного 
времени препараты группы 5-фторурацила (5-ФУ) успешно применяются 
при терапии КРР. Многочисленные исследования отечественных и зару-
бежных авторов свидетельствуют в пользу наличия статистически значи-
мой связи между уровнем экспрессии генов TYMS (thymidylate synthetase) 
и TYMP (thymidine phosphorylase) в опухоли и ответом на лечение 5-ФУ. 

Цель: определить неблагоприятный профиль экспрессии генов TYMS 
и TYMP при КРР. 

Материалы и методы. Материалом исследования послужили 29 об-
разцов опухолевой ткани, полученных от пациентов, страдающих КРР 
IIIA-B стадии, проходивших лечение на базе РНПЦ онкологии и медицин-
ской радиологии им. Н. Н. Александрова. Общую фракцию РНК выделяли 
с помощью набора Recover All Total RNAqueous-4PCR Total RNA Isolation 
Kit (Ambion, США) согласно протоколу производителя. Обратную тран-
скрипцию проводили с помощью набора реагентов High-Capacity cDNA 
Reverse Transcription Kit (Invitrogen, США) согласно протоколу производи-
теля. ПЦР в режиме реального времени проводили с помощью набора 
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Maxima Hot Start Taq DNA Polymerase (Fermentas, Литва). Реакцию прово-
дили в формате TaqMan. В качестве референсного гена использовали 
SCARNA5. Относительный уровень экспрессии генов определяли с помо-

rs-AACt щью метода 2 . 
Результаты и обсуждение. Повышенный уровень экспрессии гена 

TYMS выявлен у 10 пациентов, при этом 5 пациентов вышли на прогрес-
сирование в течение 1 года, из них умерло 3. Во всех случаях наблюдали 
нормальный или повышенный уровень экспрессии TYMP. Остальным со-
четаниям уровней экспрессии генов TYMS и TYMP сопутствовала безре-
цидивная выживаемость пациентов в течение 1 года при назначении тера-
пии препаратами группы 5-фторурацила. 

Выводы. В качестве неблагоприятного для терапии 5-фторурацилом 
профиля экспрессии генов при КРР можно считать повышенный уровень 
экспрессии гена TYMS при одновременно повышенном или нормальном 
уровне экспрессии гена TYMP. 

БабенкоА. С., Колентионок А. Н., Готько О. В., КасилоА. И., 
Смирное С. Ю., Смолякова Р. М. 

ОПТИМАЛЬНЫЕ РЕФЕРЕНСНЫЕ ГЕНЫ ПРИ ОПРЕДЕЛЕНИИ 
УРОВНЯ ПРЕДСТАВЛЕННОСТИ ТРАНСКРИПТОВ В ТКАНЯХ 

КИШЕЧНИКА И ЖЕЛУДКА 
Республиканский научно-практический центр онкологии и медицинской 

радиологии им. Н. Н. Александрова, г. Минск, Республика Беларусь 

Выбор оптимального референсного гена является одним из ключевых 
этапов проведения исследования уровня представленности транскриптов 
(оценке относительного уровня экспрессии генов) с использованием мето-
да ПЦР в режиме реального времени. Увы, немногочисленные работы ис-
следователей в этой области показывают, что многие экспериментаторы 
пренебрегают этим важным этапом при планировании работы. Наряду 
с этим, существует ряд работ, посвященным выбору референсных генов 
как для конкретных типов тканей и конкретных условий эксперимента, так 
и «универсальных» референсных генов. 

Цель: оценить стабильность экспрессии генов ACTB, HPRT1, 
GAPDH, 7SLRNA1, RNA5-8S5, SCARNA5 и RNU12 в опухолевой и нор-
мальной ткани кишечника и желудка. 

Материалы и методы. В исследование включили образцы опухолевой 
ткани кишечника (n = 32) и желудка (n = 32) IIIA-B стадии, полученных 
от пациентов, проходивших лечение на базе РНПЦ ОМР им. Н. Н. Алек-
сандрова, а также образцы морфологически нормальной ткани кишечника 
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