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Актуальность проблемы наследственного рака молочной железы 
(РМЖ), рака яичников (РЯ) определяется ростом уровней заболеваемости 
этих локализаций в Беларуси. 

Среди заболевших РМЖ около 5-10 % случаев является генетически 
детерминированными, 20-25 % составляют семейные случаи и 70-75 % 
рассматриваются как спорадические. 

Повышенный риск развития РМЖ обусловлен наследованием высоко-
пенетрантных терминальных мутаций таких генов, как BRCA1 и BRCA2, 
CHEK2, p53, ATM, PTEN, MSH и др. 

Цель: разработать метод формирования сведений и мониторинга лиц, 
имеющих наследственную предрасположенность к злокачественным ново-
образованиям (ЗН) (на примере локализаций ЗН, ассоциированных с пато-
логическими генотипами мажорных генов), с использованием модели 
определения рисков и молекулярно-генетических исследований. 

Материалы и методы. Объектом исследования явились пациентки, 
страдающие РМЖ и РЯ, находящиеся на лечении в РНПЦ ОМР им. 
Н. Н. Александрова. 

Результаты и обсуждение. Создана компьютерная база данных паци-
енток (пробандов) со ЗН молочной железы и яичников, подлежащих моле-
кулярно-генетическим исследованиям на носительство терминальных му-
таций, предрасполагающих к развитию злокачественных опухолей. Среди 
741 обследованной пациентки (пробанда) с диагнозом РМЖ и РЯ, прошед-
шей молекулярно-генетическое тестирование, выявлено 106 (14,3 %) слу-
чаев носительства мутаций в генах BRCA1(5382insC), BRCA1(1185delAG) 
и BRCA2(6174delT), в том числе: BRCA1 (5392 insC) — 28,3 %, BRCA1 
(1185delG) — 18,9 %, BRCA2 (6174delT) — 18,9 %, BRCA1 (5392 insC) + 
BRCA1 (1185delG) — 8,5 %, BRCA2 (6174delT) + BRCA1 (5392 insC) — 
16,9 %, BRCA2 (6174delT) + BRCA1 (1185delG) — 8,5 %. У 49,8 % пациен-
тов, имеющих патологические генотипы мажорных генов, имел место отя-
гощенный онкологическими заболеваниями анамнез. 

Семьи с ассоциациями ЗН, характерными для наследственного син-
дрома РМЖ у родственников, составили 83,9 % среди отобранных семей. 
Средний возраст пациенток с РМЖ составил 48,5 года, с РЯ — 48,4. Со-
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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. 
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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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