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Преэклампсия (ПЭ) это тяжелое заболевание, для которого установлены различия в частоте возникновения и тяжести течения 
в современных популяциях человека. Известно, что дефекты при созревании децидуальных клеток (ДК) плаценты могут 
приводить к дисфункции эндотелия и развитию ПЭ. В представленной работе проанализированы общность и специфичность 
экспрессионных профилей ДК между русскими и бурятами при физиологической беременности и ПЭ, а также установлен вклад 
межпопуляционных различий в общую вариабельность в экспрессии генов. 
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Preeclampsia (PE) is a severe disorder with varying incidence and severity across modern human populations. Defects in the maturation 
of placental decidual cells (DC) are known to contribute to endothelial dysfunction and the development of PE. In this study the analysis 
focused on identifying commonalities and specificities in DC expression profiles across populations in normal pregnancy and PE, as 
well as assessing the impact of interpopulation differences on overall gene expression variability. 
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Введение

В формировании фенотипического разнообразия че-
ловека ключевую роль играют генетические механизмы, 
регулирующие экспрессию генов. Многочисленные ис-
следования подтвердили, что, несмотря на преобладание 
индивидуальных различий в уровне экспрессии генов, су-
ществуют также значимые вариации между популяция-
ми, обусловленные генетическими, эпигенетическими 
и средовыми факторами, а также действием естествен-
ного отбора.  Кроме того, важным фактором, влияющим 
на активность генов, являются заболевания, которые 
могут существенно изменять транскриптом отдельных 
клеток. В этом контексте, сравнительные популяцион-
но-генетические исследования позволяют раскрыть мо-
лекулярные механизмы, лежащие в основе сложных фе-
нотипических признаков, как в норме, так и при пато-
логических состояниях. Так, одним из заболеваний, для 
которых показана популяционная дифференциация в ча-
стоте возникновения и тяжести проявлений является 
преэклампсия (ПЭ) [1]. ПЭ – это многофакторное по-
лиорганное заболевание, поражающее около 5% бере-
менных женщин, которое является основной причиной 
материнской и перинатальной заболеваемости и смерт-
ности. Проблема профилактики и ранней диагностики 
ПЭ продолжает оставаться одной из ведущих в акушер-
стве, поскольку частота этого осложнения беременно-
сти не снижается, несмотря на достижения в медицине 
и физиологии. Известно, что ПЭ характеризуется систем-
ным воспалением, в котором децидуальные клетки (ДК) 
играют ключевую роль, в связи с чем, изучение процес-
сов, происходящих в ДК, может открыть новые перспек-
тивы для понимания патогенеза ПЭ [2].

Цель и задачи. Характеристика популяционных 
особенностей транскриптомного профиля ДК и оцен-
ка его межпопуляционной вариабельности при физи-
ологической беременности (ФБ) и ПЭ.

Методы

Осуществлен полнотранскриптомный анализ 
(RNA-seq) ДК плаценты, полученных с помощью тех-
нологии лазерной микродиссекциии криоконсерви-
рованных биоптатов материнской части плаценты [3] 
от русских и бурятских женщин с ФБ и ПЭ. 

Результаты

Анализ дифференциальной экспрессии генов ДК 
в обследованных группах женщин позволил выявить 

статистически значимые различия транскриптомного 
профиля при сравнении здоровых и больных индиви-
дов из популяционных выборок русских и бурят. У рус-
ских женщин с ПЭ выявлены изменения в экспрессии 
генов, связанных с метаболизмом жирных кислот, ион-
ным транспортом и поляризацией мембраны, что может 
приводить к нарушению водно-солевого обмена, отекам,  
гипертензии, дисбалансу липопротеинов, что будет спо-
собствовать атерогенезу и дисфункции спиральных арте-
рий. У бурятских женщин с ПЭ изменения в экспрессии 
генов затрагивают апоптоз, биосинтез и дифференциров-
ку клеток, что, вероятно, может вызывать плацентарную 
ишемию и задержку роста плода. Полученные оценки ва-
риабельности экспрессии генов свидетельствует о том, 
что доля межпопуляционных различий среди индивидов 
с ФБ составляет 6%. В то же время аналогичный показа-
тель межгрупповой вариабельности (Nst) в группах с ПЭ 
составил всего 1%. Интересно отметить, что среди инди-
видов в группах с ПЭ доля внутрипопуляционной измен-
чивости была меньше (Nit=46%), чем данный показатель 
в группе с ФБ (Nit=67%).  То есть показано, что разви-
тие патологического процесса приводит к снижению ме-
жиндивидуальной и межпопуляционной вариабельности 
транскриптома ДК при ПЭ по сравнению с ФБ. 

Таким образом, популяционная транскриптомика 
является перспективным направлением молекулярной 
биологии, способным углубить наше понимание гене-
тических механизмов, лежащих в основе фенотипиче-
ских различий между популяциями.
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