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Материалы и методы. Материалом для молекулярно-генетических исследований являлась венозная 
кровь 90 пациентов с клинически верифицированным диагнозом ТНРМЖ. ДНК выделяли из цельной кро-
ви с использованием набора «ArtДНК MiniSpin Эксперт» (ООО «АртБиоТех», Беларусь). Для установле-
ния аллельного состава генов CYP19A1 (rs1008805), CYP3A4 (rs2740574), CYP2C19 (rs4244285), CYP2C19 
(rs12248560), CYP3A5 (rs776746), CYP2C9 (rs1799853) и CYP1B1 (rs1056836) использовали наборы прайме-
ров KASP by Design Primer Mix (LGC, Biosearch Technologies).

Основные результаты. Для полиморфизма rs1008805 (CYP19A1) было показано, что среди пациентов с 
ТНРМЖ при наличии аллеля G количество случаев инвазивного протокового рака отмечено в 1,33 раза боль-
ше, чем при наличии генотипа AA (таблица).

SNP (ген) Генотип
Частота встречаемости, % (абсолют.знач.)

p
Др.типы Инвазивный протоковый

rs1008805
(CYP19A1)

AA 40.5% (17) 59.5% (25)
0.121AG 24.1% (7) 75.9% (22)

GG 15.8% (3) 84.2% (16)
AA 40.5% (17) 59.5% (25)

0.042
AG/GG 20.8% (10) 79.2% (38)

GG 15.8% (3) 84.2% (16)
0.165

AG/AA 33.8% (24) 66.2% (47)

Заключение. Клиническая значимость выявленных ассоциаций остается до конца не определенной и тре-
бует дальнейшего научного поиска.

Конфликт интересов. Авторы заявляют об отсутствии конфликта интересов.
Исследование выполнено в рамках ГПНИ «Биотехнологии-2», подпрограмма «Геномика, эпигеномика, 

биоинформатика» на 2021-2025 гг., НИР «Роль полиморфных вариантов ряда генов, ассоциированных с ме-
таболизмом лекарственных средств, в формировании противоопухолевого ответа на неоадъювантную хими-
отерапию при раке молочной железы» на 2021-2023 гг.
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Введение. В 30% случаев заключение по тонкоигольной аспирационной или пункционной биопсии (ТАБ) 
щитовидной железы (ЩЖ) оказывается неопределенным, так как цитологических признаков может быть не-
достаточно для определения доброкачественных и злокачественных опухолей ЩЖ. Определение молекуляр-
ных маркеров (в частности, микроРНК) в аспирате ЩЖ позволит более точно дифференцировать доброкаче-
ственные и злокачественные новообразования на дооперационном этапе и тем самым уменьшит количество 
нецелесообразных операций.

Цель и задачи. Охарактеризовать профиль экспрессии ряда микроРНК в ряду «нормальная ткань — 
зоб — болезнь Грейвса».

Материалы и методы. Для выделения пула РНК с гистологического препарата использовали набор 
«Лира» (Biolabmix, Россия) согласно оптимизированному протоколу. Синтез кДНК осуществляли со спец-
ифичными праймерами с использованием набора ArtMMLV Total (АртБиоТех, Беларусь). Далее проводили 
ПЦР в реальном времени (2x премикс, Праймтех, Беларусь) и расcчитывали Сt. Для итоговой оценки спец-
ифичности ПЦР ампликоны для исследуемых микроРНК разделяли электрофорезом в 2,0%-ном агарозном 
геле (1х ТАЕ) при напряжении 90 V в течение 50 мин. Результаты электрофореза документировали с помо-
щью системы E-Box CX5 (Vilber, Германия), программное обеспечение E-Box CX5 TS Edge 18.01.
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Основные результаты. В целом, для всех образцов для микроРНК hsa-miR-187 и hsa-miR-197 показана повы-
шенная экспрессия умеренной интенсивности — не более чем в 100 раз, для hsa-miR-574 показана повышенная 
экспрессия более высокой интенсивности — до 200 раз, для hsa-miR-125a и hsa-miR-138 выявлена гиперэкспрес-
сия — в среднем, более чем в 500 раз. При этом для hsa-miR-187, hsa-miR-197, hsa-miR-125a и hsa-miR-138 наблю-
дается тенденция к возрастанию экспрессии в ряду «нормальная ткань > зоб > болезнь Грейвса» (таблица).

микроРНК Нормальная ткань, 
(n=6) Зоб, (n=9) Болезнь Грейвса, 

(n=2)

miR-125a 489,395 670,208 866,605
miR-138 1184,709 1516,788 2920,805
miR-187 3,410 4,915 8,486
miR-197 20,389 30,025 56,732

Заключение. В дальнейшем предстоит расширить анализируемую выборку за счет других нозологий, 
включая злокачественные опухоли ЩЖ, и провести сравнительные исследования с целью выявить специфи-
ческий паттерн микроРНК для каждой нозологии.

Конфликт интересов. Авторы заявляют об отсутствии конфликта интересов.
Исследование выполнено в рамках ГПНИ «Биотехнологии-2», подпрограмма «Геномика, эпигеномика, 

биоинформатика» на 2021-2025 гг., НИОК(Т)Р «Оценка экспрессии миРНК в узловых образованиях щито-
видной железы» в рамках задания «Изучение молекулярно-генетического профиля узловых образований щи-
товидной железы»
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ПРИ НАЗНАЧЕНИИ ДВОЙНОЙ АНТИТРОМБОЦИТАРНОЙ ТЕРАПИИ

Кипень В.Н.1, Зотова О.В.2, Добыш О.И.1, Королева Т.С.2, 
Бейманов А.Э.2, Стельмашок В.И.2, Лемеш В.А.1

1 Институт генетики и цитологии НАН Беларуси, Минск, Беларусь
2 РНПЦ «Кардиология», Минск, Беларусь

Введение. Эффективность лечения заболеваний сердца и сосудов в значительной степени зависит от ком-
плексного подхода при лечении больных ишемической болезнью сердца (ИБС). Коронарное стентирование 
все шире используется у пациентов как с острым коронарным синдромом (ОКС), так и при стабильных фор-
мах ИБС. Для предотвращения тромбозов целесообразным является применение двойной антитромбоцитар-
ной терапии (ДАТ) — комбинация ацетилсалициловой кислоты (АСК) и клопидогрела/тикагрелола.

ДНК-типирование по генам, ассоциированным с развитием тромбозов, наряду с определением степени 
агрегации тромбоцитов у пациентов с ИБС, имеющих показания к применению двойной антитромбоцитар-
ной терапии, валяется актуальной задачей.

Цель и задачи. Определить частоту распространенности минорных аллелей для SNP (Single Nucleotide 
Polymorphism) rs72661666 (PPM1K), rs139496757 (CDC42BPA) и rs115346894 (CDC42BPA), по данным GWAS 
(Genome-Wide Association Study) ассоциированных с развитием тромбозов, среди пациентов с ИБС из Респу-
блики Беларусь.

Материалы и методы. Материалом для молекулярно-генетических исследований являлась венозная кровь 130 
пациентов с клинически верифицированным диагнозом ишемическая болезнь сердца (МКБ-10 I20-I25). Венозная 
кровь отбиралась в пробирки с цитратом натрия 3,8% Citrate (9NC 0,129M) IMPROVE. Выделение ДНК проведено 
с использованием набора на магнитных частицах MagMAX™ DNA Multi-Sample Ultra Kit (Applied Biosystems™, 
США). Средняя концентрация составила 54,1 нг/мкл (260/280 — 1,879). Генотипирование осуществляли с исполь-
зованием технологии KASP (Kompetitive Allele Specifi c PCR) от LGC, Biosearch Technologies (Великобритания).

Основные результаты. Выявлено, что для rs72661666 (PPM1K) частота минорного аллеля T состави-
ла 1,15% (95% ДИ 0,01-2,47), для rs139496757 (CDC42BPA) аллель G — 1,15% (95% ДИ 0,01-2,47), для 
rs115346894 (CDC42BPA) минорный аллель А не выявлен. Показано, что при сравнении с популяционны-
ми данными, полученными в рамках крупномасштабного проекта 1000Genomes для популяции «Europe» 
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