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Почечно-клеточная карцинома (ПКК) является распространенной почечной неоплазией различных морфологических 
типов, среди которых светлоклеточная ПКК встречается наиболее часто. Считается, что семейство микроРНК-29, включаю-
щее микроРНК-29a, микроРНК-29b и микроРНК-29c, связано с агрессивностью и прогнозом течения злокачественных ново-
образований и может быть перспективным биомаркером для прогнозирования инициации, прогрессирования и патоге-
неза рака. Уровни экспрессии микроРНК-29a, -29b и -29c были определены в 30 парах образцов нормальной и опухолевой 
ткани почки пациентов с скПКК с использованием  количественной ПЦР в реальном времени. Было обнаружено статисти-
чески значимое снижение экспрессии микроРНК-29a (Fold change=0,213; р-value=0,0016) в опухолевой ткани по сравнению 
с нормальной почечной паренхимой. 
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Renal cell carcinoma (RCC) is a common renal neoplasia of various morphological types, among which clear cell RCC is most common. 
It is believed that the miRNA-29 family, including miRNA-29a, miRNA-29b and miRNA-29c, is associated with aggressiveness and 
prognosis of malignant neoplasms and can be a promising biomarker for predicting the initiation, progression and pathogenesis 
of cancer. Expression levels of miRNA-29a, -29b, and -29c were determined in 30 pairs of normal and tumor tissue samples from 
the kidneys of patients with RCC using real-time quantitative PCR. A statistically significant decrease in miRNA-29a expression was 
found (Fold change = 0.213; p-value = 0.0016) in tumor tissue compared with normal renal parenchyma.  
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Почечно-клеточная карцинома (ПКК) является 
распространенной почечной неоплазией раз-
личных морфологических типов, среди кото-

рых светлоклеточная ПКК (скПКК) встречается наи-
более часто. Открытие малых некодирующих РНК обе-
спечило концептуальный прорыв в исследовании рака. 
МикроРНК – малые некодирующие РНК (19–22 ну-
клетидов), осуществляющие посттранскрипционную 
регуляцию экспрессии генов [1]. Считается, что семей-
ство микроРНК-29, включающее микроРНК-29a, 
микроРНК-29b и микроРНК-29c, связано с агрессив-
ностью и прогнозом течения злокачественных ново-
образований и может быть перспективным биомарке-
ром для прогнозирования инициации, прогрессирова-
ния и патогенеза рака [2]. В связи с этим, целью 
настоящего исследования было оценить уровни экс-
прессии членов семейства микроРНК-29 в опухолевой 
и нормальной ткани почки пациентов со скПКК. 

Материалы и методы

 В исследование было включено 30 парных об-
разцов РНК, выделенных из опухолевой ткани почки 
и прилежащей нормальной почечной паренхимы па-
циентов с установленным диагнозом светлоклеточ-
ный рак почки из Республики Башкортостан. В изу-
чаемую группу были включены пациенты с началь-
ными стадиями заболевания (I-II стадия), согласно 
TNM классификации. Исследование одобрено биоэ-
тическим комитетом Института биохимии и генетики. 
Все биологические материалы получены с информи-
рованного согласия пациентов.  Тотальная РНК была 
выделена из образцов ткани  с использованием набо-
ра Direct-zol™ RNA MiniPrep (Zymo Research) соглас-
но инструкции производителя. Реакции проводили на 
приборе BioRad CFX96 (BioRad Inc., USA) в 20 мл ко-
нечного объема с использованием набора реагентов 
TaqMan® Small RNA Assays (Applied Biosystems) со-
держащего специфические праймеры для микроРНК-
29a, -29b и -29c. В качестве гена внутреннего контроля 
для нормализации использовался U6. Статистический 
анализ был проведен с использованием программного 
обеспечения GraphPad Prism 6 (GraphPad Software, Inc, 

La Jolla, CA). Статистически значимым было принято 
значение р-values ≤0,05, определенное по t-критерию 
Стьюдента.  

Результаты

 В настоящем исследовании было обнаруже-
но статистически значимое снижение экспрессии 
микроРНК-29a (Fold change=0,213; р-value=0,0016) 
в опухолевой ткани по сравнению с нормальной почеч-
ной паренхимой. МикроРНК-29b (Fold change=0,745; 
р-value=0,5809) и микроРНК-29с (Fold change=0,393; 
р-value=0,0902) не продемонстрировали статистиче-
ски значимых отличий в уровнях экспрессии в опу-
холевой ткани по сравнению с нормальной тканью. 
Недавние исследования показали, что экспрессия се-
мейства микроРНК-29 (микроРНК-29a, микроРНК-
29b и микроРНК-29c; «микроРНК-29s») значитель-
но снижена при различных типах рака, включая ПКК 
[3]. Кроме того, на основе функционального анализа 
было продемонстрировано, что восстановление уров-
ней этих микроРНК приводит к ингибированию ми-
грации и инвазии опухолевых клеток. 

 Полученные в настоящем исследовании результа-
ты также позволяют предположить супрессорную роль 
микроРНК-29а при раке почки. Кроме того, возмож-
но использование данной микроРНК наряду с други-
ми маркерами, которые будут обнаружены в дальней-
ших исследованиях, в качестве диагностического мо-
лекулярного маркера скПКК.  
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