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РЕЗЮМЕ

Одним из наиболее значительных событий в последние годы в области молекулярно-биологических 
исследований стало признание биологической значимости некодирующих РНК. Оказалось, что 
значительная часть некодирующей части генома, которая составляет 98%, перезаписана. Помимо 
небольших РНК (таких как микроРНК) известно о длинных некодирующих РНК (lncRNAs), которые 
являются большой группой некодирующих РНК (ncRNAs) длиной более 200 нуклеотидов.  Они играют 
роль в регуляции ряда основных молекулярных процессов (деление клеток, функция хроматина, 
активность микроРНК и т.д.).  Многие из ýтих длинных некодирующих РНК были ýкспрессированы 
в опухолях по сравнению со здоровыми тканями, например H19, HOTAIR, MALAT1. Большое 
количество исследований выявило их роль на всех стадиях канцерогенеза и в модулировании 
метастазирования через регуляторные сети. Была замечена аберрантная ýкспрессия lncRNAs у 
больных раком. В ýтом контексте lncRNAs могут регулировать основные характеристики раковых 
клеток, контролируя программы ýкспрессии генов, связанные с их супрессивными и онкогенными 
функциями. Следовательно, они могут быть отличными биомаркерами и терапевтическими мишенями 
при лечении опухолей. 
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ABSTRACT

One of the most significant events in recent years in the field of molecular biological research has been 
the recognition of the biological significance of non-coding ribonucleic acid (RNA). It turned out that a 
significant part of the non-coding part of the genome, which constitutes 98% of the genome, is rewritten. In 
addition to small RNAs (such as microRNAs (miRNA)), long non-coding RNAs (lncRNAs), which are a large 
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ВВЕДЕНИЕ
В последние годы мы стали свидетелями ради-

кально новых направлений в области молекуляр-
ной биологии. Среди них большое значение име-
ет новая интерпретация мира рибонуклеиновых 
кислот (РНК), в которой новые регуляторные ме-
ханизмы привели к открытию ранее неизвестных 
аспектов генома, клеток и организма [1, 2]. В рас-
ширении наших знаний огромное значение име-
ет более широкое использование методов био-
информатики. В дополнение к матричным РНК 
(мРНК), кодирующим белок, РНК, которые не 
кодируют белки, становятся все более важными. 
В молекулярных механизмах ýтих молекул пер-
востепенную роль играют ýпигенетические пути, 
которые не связаны с изменением нуклеотидной 
последовательности. Среди некодирующих РНК 
появляется все больше доказательств важности 
малых РНК, а именно микроРНК, являющихся 
зрелыми 18–24-нуклеотидными одноцепочечными 
РНК-фрагментами и  важными ýлементами пост-
транскрипционной регуляции. Их различная ýкс-
прессия была описана при многих заболеваниях, 
и роль микроРНК в молекулярно-биологических 
аспектах новообразований уже доказана [3]. 

Известно, что помимо микроРНК ряд других 
малых РНК играют ключевую роль в поддержа-
нии основных молекулярных процессов, таких 
как сплайсинг при созревании мРНК, поддер-
жание теломер, управление центромерой и ста-
бильность генома. Прежняя «центральная догма» 
молекулярной биологии изменена в нескольких 
отношениях, и роль РНК в регуляции функции 
клетки и генома может быть показана на мно-
гих уровнях [2]. Одним из самых шокирующих 

результатов методов секвенирования нового по-
коления, которые произвели революцию в ис-
следованиях в области молекулярной биологии 
(глубокое секвенирование), было то, что значи-
тельная часть (70–90%) некодирующей части ге-
нома транскрибируется в РНК [4, 5]. Например, 
агрегат РНК, транскрибируемый с генома мыши 
(транскриптом), может состоять из 180 тыс. мо-
лекул РНК, из которых только 20 тыс. кодируют 
белки [1]. Функции большинства некодирующих 
РНК в настоящее время в значительной степени 
неизвестна. 

Некодирующие РНК в основном можно разде-
лить на две группы: малые РНК (микроРНК, транс-
портные РНК, связанные с PIWI РНК, теломерные 
РНК, связанные с промотором РНК, маленькие 
ядрышковые РНК и т.д.) и длинные некодирующие 
РНК размером от 200 нуклеотидов. Хотя имеется 
много данных о малых РНК, особенно микроРНК, 
гораздо меньше известно о важности длинных не-
кодирующих РНК [5–7]. В данной статье мы по-
пытаемся представить ýто очень новое и быстро 
развивающееся направление. К сожалению, для 
большей части упомянутых терминов в настоя-
щее время нет русского ýквивалента, поýтому мы 
были вынуждены использовать английскую терми- 
нологию. 

ХАРАКТЕРИСТИКА lncRNAs
Описана биологическая функция нескольких 

lncRNAs, которые играют роль в регуляции ос-
новных молекулярно-биологических процессов. 
Они включают в себя регулирование ýкспрессии 
генов и функции генома, на которые могут ока-
зывать положительное и отрицательное влияние 

group of non-coding RNAs (ncRNAs) over 200 nucleotides in length, have been discovered. They play a role 
in the regulation of a number of basic molecular processes (cell division, chromatin function, microRNA 
activity, etc.). Many of these long non-coding RNAs were expressed in tumors compared with healthy 
tissues, for example, H19, HOX antisense intergenic RNA HOX (HOTAIR), Metastasis Associated Lung 
Adenocarcinoma Transcript 1 (MALAT1). A large amount of evidence revealed their roles at all stages of 
carcinogenesis and in modulating metastasis through regulatory networks. Aberrant expression of lncRNAs 
has been observed in cancer patients. In this context, lncRNAs can regulate the main characteristics of 
cancer cells by controlling gene expression programs associated with their suppressive and oncogenic 
functions. Therefore, they can be excellent biomarkers and therapeutic targets for tumors. 
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Обзоры и лекции

связывание белков, в том числе факторы транс-
крипции, для влияния на структуру и функцию 
хроматина. Регуляция соотношения транскрип-
ционно активного ýухроматина и неактивного ге-
терохроматина, модификация гистоновых белков 
(включая метилирование и фосфорилирование) –  
процессы, в которых lncRNAs  участвуют в каче-
стве молекулярных каркасов [5]. 

Кроме того, гены lncRNA ýкспрессируют себя 
слабее, чем кодирующие гены, и их ýкспрессия 
особенно специфична для определенных тканей. 
В зависимости от их положения относительно ко-
дирующих генов lncRNA можно разделить на две 
категории: межгенные и внутригенные. Межген-
ные, локализованные по определению в неанно-
тированных областях генома, обычно называют 
lincRNA. Внутригенные IncRNAs можно разделить 
в зависимости от того, как они перекрывают ко-
дирующие гены или их ориентации по отношению 
к ним (антисмысловые, интронные и т.д.). 

Многие lncRNAs имеют антисмысловую по-
следовательность, комплементарную другим по-
следовательностям. Ттакже известно, что неко-
торые из промоторов, регулирующих ýкспрессию 
генов, также допускают двунаправленную транс-
крипцию. Связывание антисмысловой lncRNA 
с комплементарной РНК может привести к об-
разованию двухцепочечной РНК, являющейся 
фундаментальным субстратом для процесса ин-
терференции РНК. Это влечет появление малой 
интерферирующей РНК (siRNA) в процессе об-
щего созревания микроРНК. SiRNAs, как и их 
ýндогенные аналоги, имеют механизм, сходный 
с микроРНК для посттранскрипционной регуля-
ции ýкспрессии генов [4]. У людей число lncRNAs 
оценивается в пределах 5–7 тыс., но ожидается, 
что ýто число будет возрастать [8]. Однако число 
ýкспериментально подтвержденных и известных 
функций lncRNAs составляет всего около 100 [9]. 

Одним из первых известных lncRNA был XIST 
(X inactive specific transcript), ответственный за 
инактивацию Х-хромосомы. XIST связывается с 
белками, из которых следует отметить группу 
белков PRC (polycomb repressor complex). Моди-
фикация гистонов и хроматина приводит к инак-
тивации Х-хромосомы. Белки PRC также играют 
роль в регуляции структуры хроматина благода-
ря ýкспрессии lncRNAs [10]. 

ФУНКЦИИ lncRNAs В ФИЗИОЛОГИЧЕСКИХ 
ПРОЦЕССАХ

Действуют lncRNAs в основном путем моду-
ляции ýкспрессии генов [11]. Эта функция может 
выполняться локально, когда lncRNAs действуют 

в цис-положении на соседние гены, или дисталь-
но, когда их функции выполняются независимо 
от расположения генов-мишеней. В частности, 
существует класс lncRNA с ýнхансероподобной 
активностью, которые могут транскрипционно 
активировать соседние гены [12]. В более общем 
плане исследования функций lncRNAs показали, 
что они потенциально вовлечены в различные 
биологические процессы у млекопитающих [11]. 
Эти процессы включают, например, поддержание 
плюрипотентности ýмбриональных стволовых 
клеток, дифференцировку клеток, регуляцию 
клеточного цикла и иммунный ответ. 

LncRNAs могут регулировать ýкспрессию ге-
нов с помощью различных механизмов. Молеку-
лярные аспекты ýтих механизмов были подробно 
описаны в недавнем обзоре [11]. LncRNAs могут 
потенциально связывать ДНК, белки или другие 
РНК, образуя сети, и таким образом обеспечи-
вать взаимодействие между различными функ-
циональными молекулами. Некоторые lncRNAs 
могут изменять контекст хроматина вблизи 
своих генов-мишеней путем набора факторов 
транскрипции, модификации гистонов, тем са-
мым стимулируя или подавляя транскрипцию ге-
нов-мишеней. 

XIST, ген которого расположен на Х-хромо-
соме. XIST принимает непосредственное участие 
в инактивации Х-хромосомы у женщин. После 
транскрибирования XIST сохраняется в ядре 
и покрывает неактивную Х-хромосому. Кроме 
того, он взаимодействует с ингибиторным ком-
плексом Polycomb 2 (PRC2), что позволяет це-
ленаправленно рекрутировать ýтот комплекс и 
тем самым способствовать поддержанию инак-
тивации Х-хромосомы [13]. Интересно, что XIST 
регулируется другими lncRNAs, такими как TSIX 
и XITE (X-inactivation intergenic transcription 
element) [13]. Другие lncRNA, такие как AIRN, 
H19 и KCNQ1OT1, также участвуют в инактива-
ции ýкспрессии генов посредством их ассоциа-
ции с ингибиторными комплексами, связанными 
с хроматином. 

HOTAIR lncRNA, ген которой расположен в 
локусе HOXC, будет служить каркасом для ком-
плексов PRC2 и LSD1 (лизин-специфическая де-
метилаза 1), двух комплексов, связанных с ин-
гибированием транскрипции, и способствовать 
их набору в пределах локуса HOXD [14, 15]. На-
против, lncRNAs Mistral и HOTTIP будут способ-
ствовать ýкспрессии генов HOXA путем набора 
ýпигенетического комплекса WD5 / MLL [16, 17]. 

LncRNAs также в значительной степени уча-
ствуют в посттранскрипционных процессах, свя-
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занных с биогенезом мРНК, таких как сплайсинг, 
транспорт, трансляция и деградация мРНК. На-
пример, UCHL1-as, антисмысловая LncRNA, ко-
торая частично перекрывает 5›конец гена UCHL1, 
способствует трансляции мРНК гена UCHL1 [18]. 
Кроме того, lncRNAs могут действовать как «губ-
ки» для предотвращения связывания miRNAs 
с их мРНК-мишенями. CDR1-as / ciRS-7 (губка 
для miR-7), круговая lncRNA, ýкспрессируемая у 
людей, которая имеет 70 сайтов связывания для 
miR-7 [19, 20]. 

Кроме того, некоторые некодирующие РНК, 
называемые ýнхансерными РНК (eRNA), образу-
ются из дистальных цис-регуляторных ýлемен-
тов [12]. В настоящее время роль ýтих eRNAs в 
транскрипционной активности гена-мишени еще 
не определена, поскольку они также могут быть 
просто побочными продуктами активных регуля-
торных ýлементов. В ýтом смысле недавно было 
продемонстрировано, что дивергентно транскри-
бируемые пары lncRNA / mRNA отражают специ-
ализированный механизм регуляции транскрип-
ции с участием двунаправленных промоторов.

lncRNAs В ОПУХОЛЯХ
На многие аспекты образования опухоли мо-

гут влиять lncRNAs, такие как стимулирование 
деления клеток, устранение ýффектов, ингиби-
рующих рост клеток, индукция неограниченной 
способности к репликации, стимулирование ин-
вазии и метастазирования, усиление неоваскуля-
ризации и ингибирование апоптоза [8]. Одной из 
самых первых выявленных lncRNA с биологиче-
ским значением в опухоли был H19.  Он пред-
ставляет собой lncRNA размером 2,3 kb. Это 
высоко консервативный импринтированный ген, 
который ýкспрессируется только в материнском 
аллеле. Этот феномен, при котором аллели отца 
и матери ведут себя по-разному и ýкспрессиру-
ется только один аллель, называется геномным 
импринтингом. Другим важным геном, вовле-
ченным в регуляторную систему H19, является 
IGF-2-инсулиноподобного фактора роста тип 2, 
который ýкспрессируется только в отцовском 
аллеле. Повышенная ýкспрессия IGF-2 была за-
регистрирована в нескольких опухолях, включая 
рак надпочечника. При синдроме Беквита – Ви-
демана (гемигипертрофия, гипогликемия новоро-
жденных, омфалоцеле, рак надпочечников и т.д.) 
повышенная ýкспрессия IGF-2 является фунда-
ментальным показателем [21]. Повышенная ýкс-
прессия H19 отмечается при раке мочевого пу-
зыря, молочной железы и гепатоцеллюлярной 
карциноме. Было показано, что протоонкоген 

c-myc стимулирует ýкспрессию H19 [22]. На тес-
ную связь между большими и малыми некоди-
рующими РНК указывает тот факт, что первый 
ýкзон H19 кодирует микроРНК-675, которая ин-
гибирует мРНК – супрессора опухоли Rb (рети-
нобластомы) [23, 24]. Однако во многих ýкспери-
ментах снижение ýкспрессии H19 было связано с 
увеличением опухоли [6]. 

SRA (РНК-активатор стероидных рецепто-
ров), идентифицированный как ко-активатор 
стероидных рецепторов (ýстроген, прогестерон, 
глюкокортикоиды и андрогены), также является 
lncRNA. Он оказывает ýффект трансактивации че-
рез свой домен AF-1. Было показано, что опухоли 
молочной железы имеют повышенную ýкспрессию 
SRA, которая может играть роль в процессе об-
разования опухоли [25]. Однако последние дан-
ные свидетельствуют о том, что SRA может не 
только функционировать как lncRNA, но также 
может кодировать транскрипционный белок. Об-
разование некодирующей и кодирующей белок 
РНК можно контролировать с помощью альтер-
нативного сплайсинга [26]. В регуляции клеточ-
ного деления в процессах старения клеток боль-
шое значение имеют теломеры, расположенные в 
конце хромосом, и фермент теломераза, регули-
рующая их длину. Сам ферментный комплекс те-
ломеразы также содержит некодирующую РНК, 
называемую TERC (telomerase RNA component), и  
обратную транскриптазу TERT (telomerase reverse 
transcriptase). Согласно последним данным, дру-
гая lncRNA также играет роль в регуляции актив-
ности теломеразы, называемая TERRA (telomeric 
repeat-containing RNA). Некоторые данные свиде-
тельствуют о том, что ýкспрессия TERRA в опу-
холевых клетках снижается и что увеличение ýкс-
прессии TERRA может быть возможным методом 
ингибирования роста опухоли [27]. 

Среди lncRNAs, вовлеченных в метастати-
ческие процессы, следует выделить HOTAIR и 
MALAT1. Экспрессия HOTAIR (HOX antisense 
intergenic RNA) при первичном и метастатическом 
раке молочной железы значительно увеличивает-
ся [28]. Повышенная ýкспрессия HOTAIR может 
быть оценена как прогностический сигнал, свя-
занный с метастазированием и снижением выжи-
ваемости [6, 28]. PRC2, уже упомянутый в случае 
с XIST, играет роль в его молекулярном способе 
действия. Комплекс PRC2 ингибирует транскрип-
цию ряда генов, включая фундаментальные про-
цессы клеточного деления и дифференцировки 
[29]. Связывание HOTAIR с PRC изменяет инги-
бирующий ýффект PRC, подавляя ингибирование 
транскрипции нескольких генов. 
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Повышенная ýкспрессия lncRNA MALAT1 
(metastasis associated lung adenocarcinoma transcript 
1) была отмечена при немелкоклеточном раке лег-
ких [30]. Помимо немелкоклеточного рака легко-
го, повышенная ýкспрессия наблюдалась при раке 
простаты, молочной железы, печени и матки. 
MALAT1 важен для регуляции инвазивности ра-
ковых клеток, но его точный механизм действия 
неизвестен. Некоторые данные предполагают, что 
созревание мРНК может играть важную роль в 
альтернативных процессах сплайсинга [31]. По-
добно XIST и HOTAIR, ANRIL (antisense non-
coding RNA in the INK4 locus) также связывает-
ся с комплексом PRC. На значимость в биологии 
опухолей локуса INK4b-ARF-INKa указывает его 
делеция в нескольких опухолях [32]. ANRIL ин-
гибирует ýкспрессию нескольких генов (включая 
гены-супрессоры опухолей p15 и p21) через ком-
плексы PRC1 и PRC2 [33, 34]. 

MEG3 была первой lncRNA, первоначально 
идентифицированной как опухолевый супрес-
сор. Как и H19, MEG3 имеет только материнский 
аллель [35]. По аналогии с H19 MEG3 кодиру-
ет miR-770, ген которой находится в интроне на 
3
,
-конце РНК [36]. MEG3 наиболее сильно ýкс-

прессируется в тканях гипофиза и головного моз-
га, а его ýкспрессия в аденомах гипофиза связа-
на с повышенным метилированием регуляторной 
области ýкспрессии MEG3 [35]. Активация путей 
р53 является приоритетом в супрессорном ýф-
фекте MEG3. P53 и сам индуцирует ýкспрессию 
определенных lncRNAs, среди которых следует 
отметить опухолевый супрессор lncRNA-p21 [37]. 

Другим опухолевым супрессором является 
GAS5 (growth-arrest specifc 5). Как и ранее упо-
мянутый SRA, GAS5 также играет роль в регуля-
ции активности глюкокортикоидных рецепторов 
за счет ингибирования активности глюкокорти-
коидов [38, 39]. Повышенная ýкспрессия GAS5 
приводит к ингибированию пролиферации кле-
ток в клеточных линиях рака молочной железы 
и простаты [40]. 

По-видимому, чрезвычайно интересным моле-
кулярным механизмом является то, что lncRNAs 
могут связывать комплементарные микроРНК и, 
таким образом, ингибировать их действие («губ-
ка» микроРНК). Связывание микроРНК также 
тестируется на ингибирование действия микро- 
РНК искусственными нуклеиновыми кислотами, 
поскольку возможно одновременное ингибирова-
ние нескольких miRNA [41]. Примером является 
lncRNA HULC (highly upregulated in liver cancer), 
которая демонстрирует повышенную ýкспрессию 
при гепатоцеллюлярной карциноме [42]. 

Механизм, сходный с HULC-опосредованным 
ингибированием микроРНК, был описан для 
супрессора опухолей PTEN (phosphatase and 
tensin homolog). PTEN – ген супрессора опухоли, 
имеет псевдоген PTENP1. PTENP1 и PTEN конку-
рируют за связывание ингибирующих микроРНК. 
В обычных условиях lncRNA PTENP1 позволя-
ет ýкспрессировать PTEN путем связывания 
микроРНК [43]. Однако в опухолях сайты свя-
зывания соматической микроРНК приводят к 
потере способности связывать PTENP1. Следова-
тельно, ýкспрессия PTEN снижается, что может 
привести к увеличению роста опухоли [44].

 lncRNA, которая называется αHIF, играет 
центральную роль в регуляции HIF1α (hypoxia-in-
duced factor 1α) в процессах неоваскуляризации. 
αHIF является антисмысловой lncRNA, которая 
комплементарна 3’-нетранслируемой части мРНК 
HIF1α. Повышенная ýкспрессия αHIF приводит к 
ингибированию HIF1α и тем самым к подавлению 
ангиогенеза [45]. Экспрессия αHIF была описа-
на во многих тканях и, что примечательно, ее 
ýкспрессия при раке молочной железы является 
плохим прогностическим фактором [46]. 

МОЛЕКУЛЯРНЫЙ МЕХАНИЗМ lncRNA  
ПРИ МЕТАСТАЗИРОВАНИИ ОПУХОЛЕЙ

Метастатический каскад представляет собой 
скоординированную последовательность кле-
точно-биологических событий, которая вклю-
чает локальную клеточную инвазию, и позво-
ляет раковым клеткам выходить из первичного 
участка, развивать новые кровеносные сосуды 
(ангиогенез), мигрировать и проникать через ми-
кроокружение, проводить интравазацию и ýкс-
травазацию, выживать в кровообращении и коло-
низировать отдаленные органы [47]. Все больше 
доказательств роли lncRNAs на каждом ýтапе 
метастазирования. Рассмотрим роль lncRNAs в 
клеточной инвазии. 

lncRNA В КЛЕТОЧНОЙ ИНВАЗИИ
Чтобы распространиться в отдаленные органы, 

раковые клетки должны отделиться от первич-
ной опухоли, используя внеклеточные протеазы, 
чтобы разрушить внеклеточный матрикс  и про-
никнуть в соседнюю паренхиму. Çатем происхо-
дит метастазирование, когда инвазивные раковые 
клетки поступают в кровеносные и лимфатические 
сосуды, проходят через кровоток и проникают в 
ýндотелий, в конечном итоге оседая в отдаленном 
органе и создавая вторичную опухоль [48]. 

Эпителиально-мезенхимальный переход (ЭМП) – 
один из важных процессов, который позволяет 
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клеткам ýпителия приобретать миграционную 
способность и проникать в ткани и органы [49, 
50]. ЭМП выполняется путем активации ряда 
транскрипционных факторов (ЭМП-ТФ), глав-
ным образом семейства ZEB, SNAIL и TWIST 
[51]. Многие группы исследователей сообщили, 
что lncRNAs являются основными регуляторами 
инвазии. Мы суммировали наиболее тщательно 
изученные lncRNAs, вовлеченные в регуляцию 
ЭМП-ТФ для стимуляции метастазирования. 
Несколько lncRNAs, включая lncRNA-ATB21 и 
HOTAIR, функционируют как miRNA, чтобы мо-
дулировать уровни ZEB и SNAIL при раке [52]. 
Другие lncRNAs также участвуют в ýпигенетиче-
ской регуляции ýкспрессии ЭМП-ТФ, такие как 
TRERNA1 в качестве усилителя рекрутирования 
SNAI1 и ZEB1-AS1p300 в промотор ZEB1 [53, 54]. 
LncRNAs также функционируют посредством 
взаимодействий «РНК – белок», чтобы регули-
ровать метастазирование. Например, GAPLINC 
стимулирует ýкспрессию SNAI2 посредством свя-
зывания с PSF и белком NONO [55].

В дополнение к регуляции SNAIL и ZEB  
Р. Hu и соавт. выявили более 99 lncRNAs, кото-
рые вовлечены в индуцированные с TWIST про-
цессы ЭМП [56]. Подробные механизмы того, 
как lncRNAs связываются с сигнальными путями 
TWIST / ЭМП, были также подтверждены дру-
гими группами ученых. TWIST связывается с 
lncRNA HOTTIP, который набирает и направляет 
WDR5 в кластер HOX и индуцирует ýкспрессию 
HOXA9 [57]. Высокий уровень HOXA9 коррели-
рует с агрессивным клеточным фенотипом при 
раке предстательной железы. Было показано, что 
кроме прямого связывания с TWIST, LncRNA 
CHRF регулирует путь передачи сигналов TWIST 
/ ЭМП, действуя как miR-489. CHRF ингибирует 
ýкспрессию TWIST и дополнительно подавляет 
прогрессирование ЭМП в CRC [58]. 

ДИАГНОСТИЧЕСКОЕ И ТЕРАПЕВТИЧЕСКОЕ 
ЗНАЧЕНИЕ lncRNAs

Роль микроРНК в диагностике опухолей под-
тверждается несколькими ýкспериментальными 
результатами. Их применимость значительно по-
вышается благодаря их стабильности, поскольку 
их можно обнаружить не только в замороженных 
образцах тканей, но также и в жидкостях и выде-
лениях организма. Несмотря на больший размер 
lncRNAs, они могут находиться в жидкостях ор-
ганизма (например, в образцах крови пациентов 
с гепатоцеллюлярной карциномой (HULC)) [41]. 
Выявление PCA3 (prostate cancer gene 3) из мочи 
было отмечено в некоторых исследованиях как 

пример более чувствительного биомаркера по 
сравнению с простат-специфическим антигеном  
[59]. 

Определение некоторых lncRNAs в ткани име-
ет прогностическое значение. Например, при 
гепатоцеллюлярной карциноме повышенная ýкс-
прессия MALAT1 связана с плохим прогнозом и 
снижением выживаемости после трансплантации 
печени [60]. Хотя мы только начинаем узнавать 
биологию lncRNAs, и есть еще много вопросов, 
которые необходимо прояснить, возможно, что 
они могут стать терапевтической мишенью в бу-
дущем, исходя из их значимости в биологии опу-
холи. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ 
Исследование длинных некодирующих РНК – 

ýто новая глава в изучении молекулярной био-
логии опухолей, которое способствует раскры-
тию процесса их развития. Выяснение функций 
и механизмов ýтих lncRNAs в биологических си-
стемах в нормальных и патологических условиях 
может привести к потенциальным возможностям 
для идентификации биомаркеров и новых тера-
певтических мишеней при лечении опухолей. До 
настоящего времени только очень небольшое ко-
личество lncRNAs было изучено на предмет их 
влияния на патологический процесс новообра-
зований. Исследования в отношении lncRNAs 
требуют более чувствительных методов обнару-
жения по сравнению с белками и другими РНК 
из-за их более низкой ýкспрессии. C ростом 
понимания роли lncRNAs в биологии опухолей 
можно ожидать появления новых диагностиче-
ских биомаркеров. Четкое понимание того, как 
lncRNAs регулируют множество механизмов при 
метастазировании, возможно, приведет к возник-
новению новой терапии пациентов с онкологией. 
Ожидается, что область исследований lncRNA 
продолжит расширяться в ближайшем будущем. 
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