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(ESMO, ASCO) на основании собственной базы знаний, включающей международные и 
отечественные клинические руководства (NCCN/ASCO/ESMO/АОР), а также результаты 
клинических и доклинических исследований.

Отчет предназначен для использования специалистами в области клинической онкологии.
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Идентификатор образца: XXXXX 
Диагноз: глиобластома

ПАТОМОРФОЛОГИЧЕСКОЕ ЗАКЛЮЧЕНИЕ

Морфологическая картина с учетом анамнеза может соответствовать глиобластоме с 
мезенхимальной/саркоматозной метаплазией (не исключаются посттерапевтические 
изменения), WHO G IV, что соответствует клиническому диагнозу. Гетерогенность не 
выявлена.

ПОТЕНЦИАЛЬНАЯ ЭФФЕКТИВНОСТЬ ПРЕПАРАТОВ

Лекарство Биомаркер Клиническое приложение

Капивасертиб*
PTEN p.Gly129Arg Перспективная опция терапии для прогрессирующего и/или

рефрактерного заболевания (off-label или в рамках

клинических исследований). Опция терапии может

обсуждаться на молекулярном консилиуме (Уровень

доказательности IIIA)

Селуметиниб* NF1 p.Phe1247IlefsTer18 Возможная опция терапии для прогрессирующего и/или

рефрактерного заболевания (off-label или в рамках

клинических исследований). Опция терапии может

обсуждаться на молекулярном консилиуме (Уровень

доказательности IIIB)

Кобиметиниб* NF1 p.Phe1247IlefsTer18 Возможная опция терапии для прогрессирующего и/или

рефрактерного заболевания (off-label или в рамках

клинических исследований). Опция терапии может

обсуждаться на молекулярном консилиуме (Уровень

доказательности IIIB)

Биниметиниб* NF1 p.Phe1247IlefsTer18 Возможная опция терапии для прогрессирующего и/или

рефрактерного заболевания (off-label или в рамках

клинических исследований). Опция терапии может

обсуждаться на молекулярном консилиуме (Уровень

доказательности IIIB)

Траметиниб* NF1 p.Phe1247IlefsTer18 Возможная опция терапии для прогрессирующего и/или

рефрактерного заболевания (off-label или в рамках

клинических исследований). Опция терапии может

обсуждаться на молекулярном консилиуме (Уровень

доказательности IIIB)

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений

+7 495 212-19-11

solo@onco-atlas.ru

Данные патоморфологического исследования используются исключительно для корректного сопоставления молекулярных и 
клинико-патологических характеристик объекта исследования.

* Препарат не зарегистрирован для применения на территории РФ для данного показания (подробнее в разделе
"Информация о Лекарственных Средствах")

Дата забора образца: XX.XX.XXXX 
ID XXXXX-XXXXX
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Лекарство Биомаркер Клиническое приложение

Мирдаметиниб* NF1 p.Phe1247IlefsTer18 Возможная опция терапии для прогрессирующего и/или

рефрактерного заболевания (off-label или в рамках

клинических исследований). Опция терапии может

обсуждаться на молекулярном консилиуме (Уровень

доказательности IIIB)

Ипилимумаб* TMB-H Потенциальная опция терапии для прогрессирующего и/или

рефрактерного заболевания (off-label или в рамках

клинических исследований). Опция терапии может

обсуждаться на молекулярном консилиуме (Уровень

доказательности IIID)

Ниволумаб* TMB-H Потенциальная опция терапии для прогрессирующего и/или

рефрактерного заболевания (off-label или в рамках

клинических исследований). Опция терапии может

обсуждаться на молекулярном консилиуме (Уровень

доказательности IIID)

Пролголимаб* TMB-H Потенциальная опция терапии для прогрессирующего и/или

рефрактерного заболевания (off-label или в рамках

клинических исследований). Опция терапии может

обсуждаться на молекулярном консилиуме (Уровень

доказательности IIID)

Достарлимаб* TMB-H Потенциальная опция терапии для прогрессирующего и/или

рефрактерного заболевания (off-label или в рамках

клинических исследований). Опция терапии может

обсуждаться на молекулярном консилиуме (Уровень

доказательности IIID)

Дурвалумаб* TMB-H Потенциальная опция терапии для прогрессирующего и/или

рефрактерного заболевания (off-label или в рамках

клинических исследований). Опция терапии может

обсуждаться на молекулярном консилиуме (Уровень

доказательности IIID)

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений

+7 495 212-19-11

solo@onco-atlas.ru

* Препарат не зарегистрирован для применения на территории РФ для данного показания (подробнее в разделе
"Информация о Лекарственных Средствах")

Идентификатор образца: XXXXX 
Диагноз: глиобластома

Дата забора образца: XX.XX.XXXX 
ID XXXXX-XXXXX
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Лекарство Биомаркер Клиническое приложение

Цемиплимаб* TMB-H Потенциальная опция терапии для прогрессирующего и/или

рефрактерного заболевания (off-label или в рамках

клинических исследований). Опция терапии может

обсуждаться на молекулярном консилиуме (Уровень

доказательности IIID)

Авелумаб* TMB-H Потенциальная опция терапии для прогрессирующего и/или

рефрактерного заболевания (off-label или в рамках

клинических исследований). Опция терапии может

обсуждаться на молекулярном консилиуме (Уровень

доказательности IIID)

Атезолизумаб* TMB-H Потенциальная опция терапии для прогрессирующего и/или

рефрактерного заболевания (off-label или в рамках

клинических исследований). Опция терапии может

обсуждаться на молекулярном консилиуме (Уровень

доказательности IIID)

Тремелимумаб* TMB-H Потенциальная опция терапии для прогрессирующего и/или

рефрактерного заболевания (off-label или в рамках

клинических исследований). Опция терапии может

обсуждаться на молекулярном консилиуме (Уровень

доказательности IIID)

Пембролизумаб* TMB-H Потенциальная опция терапии для прогрессирующего и/или

рефрактерного заболевания (off-label или в рамках

клинических исследований). Опция терапии может

обсуждаться на молекулярном консилиуме (Уровень

доказательности IIID)

РЕЛЕВАНТНЫЕ КЛИНИЧЕСКИЕ ИССЛЕДОВАНИЯ

Мы подобрали 6 наиболее релевантных клинических исследований на основании

молекулярного профиля опухоли (подробнее см. раздел “Навигатор по клиническим

исследованиям”).

* Препарат не зарегистрирован для применения на территории РФ для данного показания (подробнее в разделе

"Информация о Лекарственных Средствах")

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений

+7 495 212-19-11

solo@onco-atlas.ru

Идентификатор образца: XXXXX 
Диагноз: глиобластома

Дата забора образца: XX.XX.XXXX 
ID XXXXX-XXXXX
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КОММЕНТАРИЙ №1

В результате исследования выявлен вероятно наследственный патогенный вариант в гене 
MSH3, ассоциированном с наследственным онкологическим синдромом (подробнее см. 
раздел "Результаты секвенирования"). Секвенирование по Сэнгеру от 19.01.2026 не 
подтвердило наследственный статус варианта. Таким образом, обнаруженный вариант 
является соматическим.

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений

+7 495 212-19-11

solo@onco-atlas.ru

КОММЕНТАРИЙ №2

В результате исследования выявлен статус диагностических/прогностических маркеров:
отсутствие клинически значимых мутаций в генах IDH1/IDH2, BRAF и ATRX, отсутствие 
коделеции 1p/19q, отсутствие делеций CDKN2A/B, отсутствие амплификации гена EGFR.
Наличие мутации промотора TERT (TERT c.-146C>T), положительное метилирование MGMT, 
наличие активирующей мутации EGFR, повреждающих вариантов NF1 и PTEN, мутация 
H3-3A.
Мутация в промоторе гена TERT характерна для первичной глиобластомы, а также для 
олигодендроглиомы. Наличие данной мутации при отсутствии мутаций в генах IDH1/2 связано 
с неблагоприятным прогнозом (Улитин А.Ю. и др., 2024).

Идентификатор образца: XXXXX 
Диагноз: глиобластома

Дата забора образца: XX.XX.XXXX 
ID XXXXX-XXXXX
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РЕЗУЛЬТАТЫ ЛАБОРАТОРНЫХ ТЕСТОВ

Предиктивные биомаркеры, характерные для исследуемой нозологии

  Биомаркер (Тип изменения) Результат Метод

NGS

NGS

NGS

NGS

NGS

NGS

NGS

NGS

NGS

NGS

NGS

NGS

NGS

NGS

NGS

NGS

NGS

NGS

NGS

NGS

NGS

NGS

NGS

NGS

ALK (ген. варианты) 
ARID1A (ген. варианты) 
ATM (ген. варианты)

ATRX (ген. варианты) 
BRAF (ген. варианты) 
BRCA1 (ген. варианты) 
BRCA2 (ген. варианты) 
EGFR (амплификация гена) 
EGFR (ген. варианты) 
ERBB2 (амплификация гена) 
ERBB2 (ген. варианты) 
IDH1 (ген. варианты)

IDH2 (ген. варианты)

MET (ген. варианты)

MLH1 (ген. варианты) 
MSH2 (ген. варианты) 
MSH3 (ген. варианты) 
MSH6 (ген. варианты)

NF1 (ген. варианты)

NTRK1/2/3 (перестройки) 
PIK3CA (ген. варианты) 
PMS2 (ген. варианты) 
PTEN (ген. варианты) 
PTEN (делеция гена)

RET (перестройки)
TSC1 (ген. варианты)

TSC2 (ген. варианты)

отрицательный 
отрицательный 
отрицательный 
отрицательный 
отрицательный 
отрицательный 
отрицательный 
отрицательный

p.Pro596Leu 
отрицательный 
отрицательный 
отрицательный 
отрицательный 
отрицательный 
отрицательный 
отрицательный

p.Lys383ArgfsTer32 
отрицательный

p.Phe1247IlefsTer18 
отрицательный

отрицательный 
отрицательный

p.Gly129Arg 
отрицательный 
отрицательный 
отрицательный

отрицательный

NGS

Микросателлитная нестабильность отрицательный (стабильный статус) NGS

высокая (20.6 Мут/Мб) NGS

отрицательный (коделеция не выявлена) Микросателлитный анализ
ПЦР

Мутационная нагрузка 
Коделеция 1p-19q 
TERT

MGMT (метилирование)

положительный (выявлена замена c.-146C>T).

положительный (метилирование выявлено) мсПЦР

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений

+7 495 212-19-11

solo@onco-atlas.ru

NGS

NGS

Идентификатор образца: XXXXX 
Диагноз: глиобластома

Дата забора образца: XX.XX.XXXX 
ID XXXXX-XXXXX
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solo@onco-atlas.ru
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Исследование проведено с целью обеспечить доступ к консолидированной информации о потенциальной

эффективности таргетной терапии на основании клинико-патологических характеристик объекта исследования.

Для этого было проведено высокопроизводительное секвенирование (NGS), с целью поиска точечных мутаций,

небольших делеций/вставок, а также изменения копийности генов.

NGS является исключительно научно-исследовательским методом, обеспечивающим полное молекулярно-

генетическое профилирование опухоли. Услуга исследования предоставляется "как есть" ("as is"). Объем

исследования, выводы и список приведенных препаратов определяются набором использованных методов и не

может считаться исчерпывающим. Выводы о потенциальной эффективности препаратов сделаны исключительно

на основании опубликованных данных в соответствии с принципами доказательной медицины. Источником таких

данных могут служить результаты рандомизированных контролируемых клинических исследований,

систематические обзоры литературы, клинические руководства и др.

Информация, представленная в данном отчете, не гарантирует того, что тот или иной лекарственный препарат

будет достоверно эффективен при лечении конкретного заболевания у данного пациента. Равно как и данные о

потенциальной неэффективности с абсолютной достоверностью не свидетельствуют о том, что препарат не

принесет никакой клинической пользы. Информация, представленная в настоящем отчете, должна

рассматриваться исключительно в совокупности с клиническими данными каждого конкретного пациента

(сведений анамнеза, наследственности, объективного статуса, данных инструментально-диагностических

методов обследования, клиническими рекомендациями профессиональных сообществ), прежде чем лечащий

врач примет решение о назначении той или иной терапии.

В тексте использована общепринятая терминология и сокращения, в том числе:

ДИ (CI, confidence interval) - доверительный интервал

ОР (HR, hazard ratio) - отношение рисков

ВБП (PFS, progression-free survival) - выживаемость без прогрессирования

ОВ (OS, overall survival) - общая выживаемость

БРВ (DFS, disease-free survival) - безрецидивная выживаемость

ЧОО (ОRR, objective response rate) - частота объективного ответа

Клиническая интерпретация полученных результатов исследования выполняется в соответствии с

принципами доказательной медицины, следуя международным рекомендациям в области прецизионной

онкологии ESMO и ASCO (Li et al., 2017; Mosele et al., 2020), на основании собственной базы знаний,

включающей международные (NCCN/ASCO/ESMO) и российские (АОР) клинические руководства, а также на

основании результатов клинических и научных исследований. Каждому выводу присвоен уровень

доказательности в зависимости от типа источника данных и возможного клинического приложения. Далее

приводится список уровней доказательности. Уровни доказательности основаны на адаптированных системах

ESMO (Mateo et al., 2018) и OncoKB (Chakravarty et al., 2017). Для каждого уровня описаны свидетельства,

которые используются для его присвоения, а также клиническое приложение, которое можно рекомендовать

для соответствующей ему терапии. Клиническое приложение основано на доказанном или предполагаемом

уровне повышения качества жизни пациента (на основании имеющихся литературных свидетельств или in

silico предсказаний в некоторых случаях). Конкретные свидетельства наивысшего уровня, используемые для

интерпретации обнаруженных биомаркеров, описаны в разделе “Описание результатов”.
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I - Доказано, что терапия значительно улучшает исход пациентов с обнаруженным биомаркером в этой

нозологии или в общей группе нозологий.

Свидетельства: Проспективные рандомизированные, нерандомизированные клинические исследования и/или

ретроспективные исследования с участием пациентов с аналогичной нозологией, или клинические

исследования с участием пациентов с различными нозологиями демонстрируют, что терапия приводит к

значимому улучшению исхода (выраженному в медиане ВБП, ОВ, ЧОО, длительности ответа) пациентов с

биомаркером, соответствующим обнаруженному. Уровень доказательства присваивается только биомаркерам,

включенным в стандарты терапии заболевания и/или инструкции к препаратам.

Клиническое приложение: Назначение терапии рекомендовано в соответствии с инструкцией по применению

препарата и/или стандартов терапии заболевания (в РФ и/или за рубежом).

II - Терапия ассоциирована с доказанной противоопухолевой активностью при обнаруженном биомаркере в

этой нозологии, но значимость для улучшения качества жизни пациентов требует уточнения.

Свидетельства: Проспективные и/или ретроспективные исследования свидетельствуют, что терапия может быть

потенциально эффективна (улучшение медианы ВБП, ОВ, ЧОО, длительности ответа на терапию) для лечения

пациентов с биомаркером, соответствующим обнаруженному. Однако на сегодняшний день такой подход не

является стандартом терапии заболевания, поскольку необходимы дальнейшие клинические данные о влиянии

терапии на качество жизни пациентов с данным заболеванием при обнаруженном биомаркере.

Клиническое приложение: Предпочтительная опция терапии для прогрессирующего и/или рефрактерного

заболевания (off-label или в рамках клинических исследований).

III - Терапия ассоциирована с противоопухолевой активностью при обнаруженном биомаркере, а её влияние на

качество жизни пациентов доказано либо в других нозологиях (IIIA), либо при использовании другой таргетной

терапии того же класса препаратов (IIIB), либо при схожих молекулярных нарушениях (IIIC), либо есть

свидетельства о потенциально сниженной эффективности для конкретного пациента (IIID).

IIIA - Свидетельства: Клинические и/или ретроспективные исследования с участием пациентов с другими

нозологиями демонстрируют противоопухолевую активность терапии для лечения пациентов с биомаркером

(выраженную в медиане ВБП, ОВ, ЧОО, длительности ответа). На сегодняшний день нет исчерпывающих

клинических данных, свидетельствующих об эффективности терапии для лечения пациентов с данной

нозологией и биомаркером.

IIIA - Клиническое приложение: Перспективная опция терапии для прогрессирующего и/или рефрактерного

заболевания (off-label или в рамках клинических исследований). Опция терапии может обсуждаться на

молекулярном консилиуме.

IIIB - Свидетельства: Клинические и/или ретроспективные исследования с участием пациентов с другими

нозологиями демонстрируют противоопухолевую активность терапии этого же класса препаратов для лечения

пациентов с биомаркером (выраженную в медиане ВБП, ОВ, ЧОО, длительности ответа). Важно, что

эффективность терапии исследована в рамках клинических исследований в этой нозологии, и показано

отсутствие ухудшения качества жизни пациентов по сравнению со стандартами терапии. Таким образом,

доказана эффективность препаратов этого класса, но именно рекомендованная терапия (препарат) недостаточно

изучена при данной нозологии и биомаркере.

IIIB - Клиническое приложение: Возможная опция терапии для прогрессирующего и/или рефрактерного

заболевания (off-label или в рамках клинических исследований). Опция терапии может обсуждаться на

молекулярном консилиуме.

IIIC - Свидетельства: Описаны биомаркеры в том же гене или сигнальном каскаде уровня I-II. Обнаруженный

биомаркер приводит к аналогичным нарушениям (на основании функциональных исследований и/или

экспертной оценки, то есть клинической интерпретации варианта). Клинических и/или доклинических данных об

эффективности ассоциированной терапии именно при обнаруженном биомаркере на сегодняшний день нет.

Таким образом, биомаркер недостаточно изучен, чтобы считать его достоверно ассоциированным с

эффективностью или неэффективностью соответствующей терапии, однако, потенциально может приводить к

нарушениям в генах или сигнальных каскадах, являющихся известными мишенями для зарегистрированной

терапии.

IIIC - Клиническое приложение: Потенциальная опция терапии для прогрессирующего и/или рефрактерного

заболевания (off-label или в рамках клинических исследований). Опция терапии может обсуждаться на

молекулярном консилиуме. 
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IIID - Свидетельства: Формально биомаркер может быть приписан к уровню II-III, однако имеющиеся данные 
свидетельствуют о потенциально сниженной эффективности конкретно этого препарата (по сравнению с другими 
препаратами этого класса) и/или конкретно в этой нозологии (по сравнению с другими нозологиями) и/или 
конкретно этого нарушения (по сравнению с другими нарушениями этого гена и/или нарушений генов этого 
сигнального каскада).
IIID - Клиническое приложение: Потенциальная опция терапии для прогрессирующего и/или рефрактерного 
заболевания (off-label или в рамках клинических исследований). Опция терапии может обсуждаться на 
молекулярном консилиуме.

IV - Терапия ассоциирована с предполагаемой противоопухолевой активностью, однако, исчерпывающих 
данных о её влиянии на качество жизни пациентов при обнаруженном биомаркере нет.

Свидетельства: Биомаркер ассоциирован с потенциальной противоопухолевой активностью терапии по данным 
экспертной оценки. Экспертная оценка может быть основана на: описанных в литературе исследованиях in vitro, 
единичных клинических случаях, анализе активации сигнальных каскадов, клинической интерпретации 
обнаруженного молекулярного нарушения. Опыт использования терапии для лечения пациентов с данным 
биомаркером на сегодняшний день в литературе не описан, за исключением отдельных клинических случаев, 
если они есть.

Клиническое приложение: Терапия может быть рекомендована в рамках клинических исследований в случае 
прогрессирования заболевания и/или исчерпания опций лечения. Опция терапии может обсуждаться на 
молекулярном консилиуме.

R - Биомаркер ассоциирован с потенциальной неэффективностью терапии.

R1 - Свидетельства: В рамках стандартов клинической практики терапия не назначается при обнаружении 
биомаркера. Проспективные рандомизированные, нерандомизированные клинические исследования и/или 
ретроспективные исследования с участием пациентов с этой нозологией или клинические исследования с 
участием пациентов с различными нозологиями демонстрируют, что терапия приводит к значимому ухудшению 
исхода (выраженному в медиане ВБП, ОВ, ЧОО, длительности ответа) пациентов с биомаркером, 
соответствующим обнаруженному.

R1 - Клиническое приложение: Назначение терапии не рекомендовано в соответствии с инструкцией по 
применению препарата и/или стандартов терапии заболевания (в РФ и/или за рубежом).

R2 - Свидетельства: Биомаркер ассоциирован с потенциальной неэффективностью (выраженной в медиане ВБП, 
ОВ, ЧОО, длительности ответа, повышении риска прогрессирования заболевания) терапии по данным 
клинических и/или доклинических исследований, однако, имеющиеся данные не являются исчерпывающими для 
того, чтобы не назначать пациентам соответствующую терапию. Наличие биомаркера, однако, не является 
основанием для неназначения терапии в рамках стандартов лечения заболевания.

R2 - Клиническое приложение: Уровень доказательности присваивается только зарегистрированным и/или 
рекомендованным для этой нозологии препаратам, а обнаруженный биомаркер не запрещает назначение 
терапии в рамках показаний. Однако при рассмотрении опций терапии рекомендуем принять во внимание более 
высокий риск прогрессирования заболевания на фоне терапии.
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КАПИВАСЕРТИБ

Препарат потенциально эффективен в связи с наличием повреждающего варианта в гене

PTEN

PTEN генетический вариант

результат

метод определения

уровень доказательности

p.Gly129Arg

NGS

IIIA

-клинические руководства

Наличие повреждающего варианта в гене PTEN является биомаркером потенциальной 
эффективности капивасертиба. Результаты использования капивасертиба для лечения 
пациентов с глиобластомой на сегодняшний день не описаны в литературе, однако есть 
данные об эффективности препарата для лечения пациенток с гормонозависимым (HR+) 
раком молочной железы. Эффективность капивасертиба в комбинации с фулвестрантом для 
пациентов с раком молочной железы была показана в рандомизированном двойном слепом 
плацебо-контролируемом клиническом исследовании III фазы CAPItello-291 (NCT04305496). В 

исследование были включены 708 пациентов с HER2-негативным гормонозависимым раком 

молочной железы после прогрессии на предыдущей линии терапии. Пациенты были 
рандомизированы 1:1 и получали либо капивасертиб с фулвестрантом, либо плацебо с 
фулвестрантом. У 289 пациентов имелись альтерации в генах PIK3CA, AKT1, PTEN. В группу 
пациентов, получавших экспериментальное лечение, попало 155 таких пациентов, в группу 
плацебо - 134. В общей когорте медиана ВБП составила 7.2 месяца в группе капивасертиба 
против 3.6 месяца в группе плацебо (ОР 0.60, 95% ДИ, 0.51–0.71, P<0.001). 18-месячная ОВ 
составила 73.9% в группе капивасертиба против 65% в группе плацебо (ОР 0.74; 95% ДИ, 
0.56– 0.98). В подгруппе с альтерациями медиана ВБП составила 7.3 месяца в группе 
капивасертиба против 3.1 месяца в группе плацебо (ОР 0.50, 95% ДИ, 0.38–0.65, P<0.001). В 
этой же подгруппе 18-месячная ОВ составила 73.2% в подгруппе капивасертиба против 62.9%

в группе плацебо (ОР 0.69; 95% ДИ, 0.45–1.05). Эксплораторный анализ ВБП в подгруппе без 
альтераций PIK3CA, AKT1, PTEN (313 пациентов) показал ОР 0.79 (95% ДИ, 0.61–1.02) для 
пациентов, получавших капивасертиб или плацебо (Turner et al., 2023).
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ИНГИБИТОРЫ MEK

Класс препаратов (Мирдаметиниб, Биниметиниб, Кобиметиниб, Селуметиниб, Траметиниб) 
потенциально эффективен в связи с наличием онкогенного генетического варианта в гене 
NF1

NF1 генетический вариант

результат

метод определения

уровень доказательности

p.Phe1247IlefsTer18

NGS

IIIB

-клинические руководства

Наличие повреждающего варианта в гене NF1 является биомаркером потенциальной 
эффективности ингибиторов MEK. Продукт гена NF1 является негативным регулятором 
активности KRAS, поэтому потенциальной стратегией лечения при повреждающих вариантах 
NF1 является ингибирование нижележащих участников каскада RAS/RAF/MEK/ERK - киназ 
MEK или RAF (Nissan et al., 2014). На сегодняшний день селуметиниб и мирдаметиниб, 
препараты из класса ингибиторов MEK, одобрены FDA для лечения педиатрических 

пациентов с нейрофиброматозом 1 типа (то есть имеющих наследственные патогенные 

варианты в гене NF1) и плексиформными нейрофибромами. Таким образом, использование 

ингибиторов MEK для лечения пациентов с солидными опухолями и повреждающими 

вариантами гена NF1 может являться перспективной стратегией лечения. Результаты 

исследований эффективности ингибиторов MEK для лечения пациентов с опухолями ЦНС и 
повреждающими вариантами NF1 слабо представлены в литературе, поэтому оценка 
эффективности может быть проведена на основании клинических случаев и на результатах, 
полученных в других нозологиях.  Cогласно результатам клинического исследования NCI-

MATCH ECOG-ACRIN Trial (NCT02465060), монотерапия ингибитором MEK траметинибом 

продемонстрировала ограниченную эффективность среди пациентов с солидными 

опухолями. Среди пациентов с NF1/GNAQ/GNA11 мутациями, ЧОО составила 4.3%(90% ДИ, 

0.8-13.1), объективные ответы наблюдались у одного пациента с глиобластомой и у одного 

пациента с раком легкого (Wisinsky et al., 2023). В клиническом исследовании II фазы The 

National Lung Matrix Trial 14 пациентов с немелкоклеточным раком легкого и потерей NF1 

получали селуметиниб в комбинации с доцетакселом. У 4 (29%) пациентов наблюдался 
объективный ответ на терапию, а стабилизация заболевания была достигнута у 50%

пациентов (Middleton et al., 2020). Эффективность селуметиниба была также 
продемонстрирована для педиатрических пациентов - носителей наследственных вариантов 
NF1 с глиомами low grade. В рамках клинического исследования II фазы NCT01089101 25 
пациентов получали селуметиниб. ЧОО составила 36% (95% ДИ, 18-57), у 9 пациентов 
наблюдался частичный ответ на терапию (Fangusaro et al., 2019).  (Продолжение далее)
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(Продолжение)
В еще одном клиническом исследовании MATCH с участием 8 педиатрических пациентов с 

различными нозологиями и повреждающими вариантами NF1 ни у одного пациента не 

наблюдалось объективного ответа на терапию (Allen et al., 2021). Описан клинический случай 

длительного ответа (8 месяцев) на траметиниб у пациентки с серозным раком яичников и 

повреждающим вариантом в гене NF1 (Cappuccio et al., 2020). Описан клинический случай 

полного метаболического ответа у пациента со злокачественной опухолью периферических 

нервов и вариантом NF1 (Nagabushan et al., 2021). Помимо этого, описаны клинические 

случаи ответа на траметиниб у пациентов с меланомой и повреждающими вариантами NF1 

(Py et al., 2018). У пациентов с наследственными вариантами в гене NF1 ингибирование MEK, 

в том числе и с использованием траметиниба, является возможной стратегией лечения, что 

было продемонстрировано в серии клинических случаев (Romo et al., 2019; Papalia et al., 

2018). Описаны результаты клинического исследования III фазы MILO/ENGOT-ov11 

(NCT01849874), в котором принимало участие 135 пациенток с серозным раком яичников 

низкой степени злокачественности (low grade) с вариантами в генах MAPK пути, в том числе 7 

пациентов с вариантами в гене NF1. ЧОО на терапию биниметинибом была выше в группе 

пациентов с вариантами в MAPK пути относительно таковой у пациентов без вариантов (41% 

против 13%; ОР 0.5 [95% ДИ, 0.31-0.79]). Медиана ВБП в данной группе пациентов была также 

выше относительно пациенток, не имевших вариантов в генах MAPK пути (ОР 0.82 [95% ДИ,

0.43-1.59], p = 0.6). Информация по эффективности терапии в подгруппе пациенток с 
вариантами в NF1 отдельно не приводится (Grisham et al., 2021).

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений

+7 495 212-19-11

solo@onco-atlas.ru
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АНТИ-PD(L)-1 ТЕРАПИЯ

Анти-PD(L)-1 терапия (Достарлимаб, Атезолизумаб, Авелумаб, Цемиплимаб, 

Дурвалумаб, Ипилимумаб, Ниволумаб, Пролголимаб, Пембролизумаб, Тремелимумаб) 

потенциально эффективна в связи с высокой мутационной нагрузкой.

результат

метод определения

уровень доказательности

клинические руководства

В соответствии с инструкцией к препарату (FDA), пембролизумаб одобрен для лечения любых 
метастатических или нерезектабельных солидных опухолей при наличии высокой 
мутационной нагрузки (TMB≥10 Мут/Мб), однако, с поправкой на отсутствие данных у 
педиатрических пациентов с опухолями ЦНС. Крупнейшее ретроспективное исследование 
(Samstein et al., 2019) показало, что высокая мутационная нагрузка (TMB-H) может являться 
агностическим биомаркером, прогнозирующим ответ пациентов на иммунотерапию. В 
исследовании среди прочих нозологий были проанализированы 117 пациентов с глиомами. 
При этом, при выборе порога в 5.9 Мут/Мб для определения высокой мутационной нагрузки у 
больных первичными опухолями ЦНС, в отличие от пациентов с другими солидными 
опухолями, не наблюдалось связи между более высоким уровнем мутационной нагрузки и 
улучшением выживаемости; более того, наблюдалась тенденция к снижению выживаемости 
(Samstein et al., 2019). Более высокий уровень мутационной нагрузки у многих пациентов с 
глиомами может быть следствием предшествующего воздействия алкилирующего агента 
темозоломида, который может способствовать распространению менее иммуногенных 
субклональных мутаций (McGranahan et al., 2016). В клиническом исследовании фазы II 
KEYNOTE-158 (NCT02628067), на основании которого пембролизумаб был зарегистрирован 
для этого показания, а также для пациентов с микросателлитно нестабильными опухолями, 
участвовало 120 пациентов с различными нозологиями и высокой мутационной нагрузкой 
(≥10 Мут/Мб), получавших пембролизумаб, в том числе с опухолями ЦНС. У 13 пациентов ЧОО 
составила 0%. Медиана ВБП у пациентов с опухолями ЦНС составила 1.1 месяца (95% ДИ, 
0.7-2.1), медиана ОВ составила 5.6 месяца (95% ДИ, 1.5-16.2) (Marabelle et al., 2020). 

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений
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Высокая мутационная нагрузка
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Активирующий вариант EGFR

В связи с наличием активирующего варианта EGFR может быть целесообразным включение

в клиническое исследование ингибитора EGFR афатиниба.

Фаза 1 Афатиниб

NCT05432518

Pilot Trial for Treatment of Recurrent Glioblastoma

На территории США, РФ, Азии и Израиля исследование не проводится. Подробнее см. на

сайте clinicaltrials.gov

Контакты

587-231-6051

paula.derobles@albertahealthservices.ca

Paula de Robles, MD

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений
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solo@onco-atlas.ru
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Активирующий вариант EGFR

В связи с наличием активирующего варианта EGFR может быть целесообразным включение

в клиническое исследование экспериментального ингибитора EGFR ERAS-801.

Фаза 1 ERAS-801

NCT07089641

ERAS-801 for the Treatment of Resectable and Progressive or Recurrent IDH Wildtype Grade IV

Glioblastoma or Astrocytoma With an EGFR Amplification or Mutation, ERAS801-SARG Trial

Азия ЕС Израиль РФ США

Контакты

310-267-3106

SAbbassi@mednet.ucla.edu

Sohelia Abbassi

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений

+7 495 212-19-11

solo@onco-atlas.ru
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Активирующий вариант EGFR

В связи с наличием активирующего варианта EGFR может быть целесообразным включение

в клиническое исследование экспериментального ингибитора EGFR CM93.

Рандомизированное Фаза 1 CM93

NCT04933422

CM93 Treatment in Subjects With Epidermal Growth Factor Receptor (EGFR)-Modified Recurrent

Glioblastoma (rGBM)

На территории США, РФ, Азии и Израиля исследование не проводится. Подробнее см. на

сайте clinicaltrials.gov

Контакты

NeuroOnc Coordinator

NeuroOnc_Coor@dfci.harvard.edu

617-632-2166

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений
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solo@onco-atlas.ru
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Повреждающий вариант PTEN

В связи с наличием повреждающего варианта PTEN может быть целесообразным включение

в клиническое исследование mTOR ингибитора эверолимуса.

Фаза 1 Эверолимус

NCT05432518

Pilot Trial for Treatment of Recurrent Glioblastoma

На территории США, РФ, Азии и Израиля исследование не проводится. Подробнее см. на

сайте clinicaltrials.gov

Контакты

Paula de Robles, MD

paula.derobles@albertahealthservices.ca

587-231-6051

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений
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solo@onco-atlas.ru
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Повреждающий вариант NF1

В связи с наличием повреждающего варианта NF1 может быть целесообразным включение в

клиническое исследование MEK ингибитора биниметиниба.

Рандомизированное Фаза 2 Биниметиниб

NCT05564377

Targeted Therapy Directed by Genetic Testing in Treating Patients With Locally Advanced or

Advanced Solid Tumors, The ComboMATCH Screening Trial

Азия ЕС Израиль РФ США

Контакты

tmyrick@uab.edu 
205-934-0220

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений
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Высокая мутационная нагрузка, повреждающий вариант MSH3

В связи с наличием высокой мутационной нагрузки, а также повреждающего варианта MSH3

может быть целесообразным включение в клиническое исследование ингибитора PDL1

атезолизумаба.

Нерандомизированное Фаза 2/Фаза 3 Атезолизумаб

NCT05770102

DETERMINE Trial Treatment Arm 02: Atezolizumab in Adult, Paediatric and Teenage/Young Adult

Patients With Cancers With High Tumour Mutational Burden (TMB) or Microsatellite Instability-

high (MSI-high) or Proven Constitutional Mismatch Repair Deficiency (CMMRD) Disposition

Азия ЕС Израиль РФ США

Контакты

Aida Sarmiento Castro

+442034695101

determine@cancer.org.uk

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений
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solo@onco-atlas.ru
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В разделе представлена информация о механизме действия и статусе регистрации

потенциально эффективных или неэффективных препаратов, приведенных в разделе

"Описания результатов"

ПЕМБРОЛИЗУМАБ (PEMBROLIZUMAB)

Статус

регистрации

FDA EMA ГРЛС

Пембролизумаб представляет собой моноклональное антитело, блокирующее иммунную

контрольную точку - рецептор PD-1, экспрессирующийся на поверхности T-лимфоцитов.

Активация PD-1 его лигандами - PD-L1 и PD-L2 - подавляет Т-лимфоциты и необходима для

поддержания их аутотолерантности. Некоторые опухолевые клетки экспрессируют на своей

поверхности молекулы PD-L1, защищаясь таким образом от атак Т-лимфоцитов.

Пембролизумаб зарегистрирован FDA и ГРЛС для лечения: меланомы, НМРЛ, рака головы и

шеи, классической лимфомы Ходжкина, уротелиального рака, злокачественных

новообразований с высоким уровнем микросателлитной нестабильности, колоректального

рака, рака шейки матки, почечно-клеточного рака, рака эндометрия, тройного негативного

РМЖ. Кроме этого, препарат одобрен FDA для лечения: первичной медиастинальной В-

клеточной крупноклеточной лимфомы, злокачественных новообразований с дефицитом

системы репараций неспаренных оснований (dMMR), рака желудка, рака пищевода,

карциномы Меркеля, гепатоцеллюлярной карциномы, злокачественных новообразований с

высокой мутационной нагрузкой (TMB-H, TMB>10 Мут/Мб) и плоскоклеточного рака кожи.

НИВОЛУМАБ (NIVOLUMAB)

Ниволумаб представляет собой моноклональное антитело, блокирующее иммунную

контрольную точку - рецептор PD-1, экспрессирующийся на поверхности T-лимфоцитов.

Активация PD-1 его лигандами - PD-L1 и PD-L2 - подавляет Т-лимфоциты и необходима для

поддержания их аутотолерантности. Некоторые опухолевые клетки экспрессируют на своей

поверхности молекулы PD-L1, защищаясь таким образом от атак Т-лимфоцитов. Ниволумаб

нарушает взаимодействие PD-1 с его лигандами, увеличивая вероятность реакции Т-

лимфоцитов на опухолевые неоантигены.

Ниволумаб одобрен FDA для лечения меланомы, немелкоклеточного рака легкого,

злокачественной плевральной мезотелиомы, почечно-клеточного рака, плоскоклеточной

карциномы головы и шеи, колоректального рака, гепатоцеллюлярного рака, рака пищевода,

уротелиальной карциномы, рака желудка и пищеводно-желудочного перехода, как в

монотерапии, так и в комбинации с ипилимумабом (для колоректального рака с высокой

микросателлитной нестабильностью или нарушением механизма репарации неспаренных

оснований ДНК). Препарат зарегистрирован в ГРЛС для лечения меланомы, НМРЛ, почечно-

клеточного рака, мелкоклеточного рака легкого, классической лимфомы Ходжкина,

плоскоклеточного рака головы и шеи, гепатоцеллюлярного рака, MSI/dMMR колоректального

рака, уротелиального рака, также рака желудка или пищеводно-желудочного перехода.

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений

+7 495 212-19-11

solo@onco-atlas.ru
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FDA EMA ГРЛС
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ИПИЛИМУМАБ (IPILIMUMAB)

Ипилимумаб представляет собой рекомбинантное человеческое моноклональное антитело,

связывающееся с цитотоксическим Т-лимфоцит-ассоциированным антигеном 4 (CTLA-4).

CTLA-4 является ключевым регулятором активации Т-лимфоцитов. Ипилимумаб является

ингибитором CTLA-4. Ипилимумаб блокирует тормозные сигналы каскада CTLA-4, увеличивая

таким образом количество противоопухолевых Т-хэлперов, которые, в свою очередь,

вызывают рост числа прямых Т-киллеров. Также показано, что блокада CTLA-4 уменьшает

регуляторную функцию Т-клеток, что может приводить к усилению противоопухолевого

иммунного ответа. Ипилимумаб может селективно уменьшать количество Т-регуляторных

клеток в области опухоли, приводя к росту отношения противоопухолевых Т-хэлперов к Т-

регуляторным клеткам, что способствует гибели опухолевых клеток.

Препарат зарегистрирован FDA и ГРЛС для лечения меланомы, почечно-клеточного рака,

колоректального рака, гепатоцеллюлярного рака, НМРЛ, злокачественной плевральной

мезотелиомы. Кроме этого, в FDA препарат зарегистрирован для лечения рака пищевода.

АТЕЗОЛИЗУМАБ (ATEZOLIZUMAB)

Атезолизумаб представляет собой гуманизированное моноклональное антитело из класса

иммуноглобулинов G1 (IgG1) с видоизмененным Fc-фрагментом, которое непосредственно

связывается с PD-L1 (лигандом рецептора программируемой клеточной смерти 1, PD-1), и

блокирует его взаимодействие с PD-1 и B7.1. При связывании PD-L1 с рецепторами PD-1 и

B7.1, находящимися на Т-лимфоцитах, происходит угнетение цитотоксической активности Т-

лимфоцитов. Данное угнетение происходит посредством пролиферации Т-лимфоцитов и

продукции цитокинов. PD-L1 может экспрессироваться на опухолевых и инфильтрирующих

опухоль иммунных клетках и участвовать в подавлении противоопухолевого иммунного ответа

в микроокружении опухоли. Связываясь с PD-L1 и блокируя его взаимодействие с PD-1,

атезолизумаб способствует прекращению опосредованного PD-L1/PD-1 иммунного ответа и

вызывает реакцию противоопухолевого иммунитета. Атезолизумаб зарегистрирован FDA в

комбинации с паклитакселом для лечения взрослых пациентов с неоперабельным местно-

распространенным или метастатическим тройным негативным раком молочной железы при

наличии экспрессии PD-L1 опухолью (≥ 1%), для НМРЛ при наличии экспрессии PD-L1 ≥ 50%

опухолевых клеток, для уротелиальной карциномы (при наличии экспрессии PD-L1>5%

инфильтрирующих опухоль клеток), а также для мелкоклеточного рака легкого,

гепатоцеллюлярного рака и меланомы. Препарат зарегистрирован ГРЛС: в монотерапии для

лечения уротелиального рака после предшествующей химиотерапии или при невозможности

лечения цисплатином, а также немелкоклеточного рака лёгкого после предшествующей

химиотерапии; для лечения неплоскоклеточного немелкоклеточного рака легкого в первой

линии в комбинации с бевацизумабом, паклитакселом и карбоплатином, для мелкоклеточного

рака легкого в комбинации с карбоплатином и этопозидом в первой линии независимо от

уровня экспрессии PD-L1, в неоперабельном местнораспространенном или метастатическом

тройном негативном раке молочной железы в комбинациях с наб-паклитакселом при наличии

экспрессии PD-L1 ≥1% на иммунокомпетентных клетках, инфильтрирующих ткань опухоли, в

неоперабельной гепатоцеллюлярной гепатокарциноме в комбинации с бевацизумабом у

пациентов без предшествующей системной терапии независимо от уровня экспрессии PD-L1,

в неоперабельной или метастатической меланоме с BRAF V600 мутацией в комбинации с

кобиметинибом и вемурафенибом независимо от уровня экспрессии PD-L1.

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений
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Дурвалумаб является ингибитором контрольных точек иммунного ответа, который действует

посредством связывания PD-L1. Повышенная экспрессия лиганда рецептора

программируемой гибели 1 (PD-L1) является адаптивным ответом опухолевых клеток и

инфильтрирующих опухоль лимфоцитов. Взаимодействие PD-L1 с PD-1 на поверхности

эффекторных Т-клеток подавляет их цитотоксическую активность за счёт снижения

пролиферации и выработки цитокинов. Блокировка взаимодействия PD-L1 с PD-1

дурвалумабом реактивирует эффекторные Т-лимфоциты и стимулирует иммунный ответ, за

счёт которого опухолевые клетки вновь могут быть обнаружены и нейтрализованы.

Дурвалумаб зарегистрирован FDA и ГРЛС для лечения неоперабельного

местнораспространенного НМРЛ, если не было выявлено прогрессии заболевания после

лучевой терапии или химиотерапии на основе препаратов платины, и для первой линии

терапии МКРЛ в комбинации с этопозидом и карбоплатином или цисплатином. Также

препарат зарегистрирован FDA в комбинации с гемцитабином и цисплатином для терапии

взрослых пациентов с местнораспространенным или метастатическим раком желчных

протоков.

АВЕЛУМАБ (AVELUMAB)

Моноклональное антитело авелумаб - препарат, который направленно действует против

взаимодействия лиганда рецептора программируемой клеточной смерти PD-L1 с

рецепторами PD-1 и B7.1, находящимися на поверхности Т-клеток и антигенпредставляющих

клеток иммунной системы. Взаимодействие PD-L1 с рецептором PD-1 и B7.1 подавляет

цитотоксическую активность Т-клеток за счет снижения их пролиферации и продукции

цитокинов, важных для иммунного контроля роста опухолей. Опухолевые клетки проявляют

адаптивное избегание иммунного контроля посредством повышенной экспрессии PD-L1.

Посредством ингибирования PD-L1, авелумаб индуцирует опосредованный натуральными

киллерами (NK) прямой лизис клетки опухоли с помощью активации антителозависимой

клеточно-опосредованной цитотоксичности (АЗКЦ).

Препарат одобрен FDA для лечения распространенной и метастатической уротелиальной

карциномы с прогрессированием после химиотерапии препаратами платины или в течении 12

месяцев после адъювантной или неоадъювантной химиотерапии препаратами платины; в

комбинации с акситинибом для лечения пациентов с местно-распространенной почечно-

клеточной карциномой; для лечения взрослых пациентов и педиатрических пациентов

старше 12 лет с метастатической карциномой Меркеля. Препарат зарегистрирован ГРЛС для

лечения в режиме монотерапии взрослых пациентов с метастатической карциномой Меркеля

и для терапии первой линии в комбинации с акситинибом при распространенном почечно-

клеточном раке у взрослых.

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений
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ЦЕМИПЛИМАБ (CEMIPLIMAB)

Цемиплимаб представляет собой рекомбинантное моноклональное антитело, которое

связывается с PD-1 и блокирует его взаимодействие с PD-L1 и PD-L2, высвобождая

ингибирование иммунного противоопухолевого ответа. В сингенных опухолевых моделях

мыши блокирование активности PD-1 приводило к уменьшению роста опухоли. Препарат

зарегистрирован FDA и EMA для лечения пациентов с местно-распространенным или

метастатическим плоскоклеточным раком кожи; для местно-распространенной или

метастатической базальноклеточной карциномой для пациентов, получавших терапию

ингибиторами пути hedgehog или имеющих противопоказания к такой терапии. Кроме того,

препарат зарегистрирован для лечения, если невозможно хирургическое вмешательство или

дефинитивная химиолучевая терапия, местно-распространенного или метастатического

немелкоклеточного рака легкого при высокой экспрессии PD-L1 клетками опухоли (TPS≥50%)

без нарушений в генах EGFR, ALK, ROS1. В ГРЛС на сегодняшний день препарат не

зарегистрирован.

ДОСТАРЛИМАБ (DOSTARLIMAB)

Статус

регистрации

FDA

Достарлимаб представляет собой моноклональное антитело, блокирующее иммунную

контрольную точку - рецептор PD-1, экспрессирующийся на поверхности T-лимфоцитов.

Активация PD-1 его лигандами - PD-L1 и PD-L2 - подавляет Т-лимфоциты и необходима для

поддержания их аутотолерантности. Некоторые опухолевые клетки экспрессируют на своей

поверхности молекулы PD-L1, защищаясь таким образом от атак Т-лимфоцитов. Достарлимаб

зарегистрирован FDA для терапии рецидивирующего или прогрессирующего рака эндометрия

с дефицитом системы репараций неспаренных оснований (dMMR), а также для терапии других

злокачественных новообразований с дефицитом системы репараций неспаренных оснований

(dMMR). Препарат не зарегистрирован в ГРЛС.

ПРОЛГОЛИМАБ (PROLGOLIMAB)

Статус

регистрации

ГРЛС

Пролголимаб - моноклональное анти-PD1 антитело, которое может ограничивать активность 
Т-клеток. Присоединяясь к PD-1, пролголимаб блокирует его действие и предотвращает 
ограничение активности Т-клеток. 
Препарат одобрен ГРЛС для терапии нерезектабельной и метастатической меланомы, а 
также в комбинации с химиотерапией, включающей препарат платины и пеметрексед в 
качестве 1-й линии терапии для лечения метастатического неплоскоклеточного 
немелкоклеточного рака легкого при отсутствии мутаций в генах эпидермального фактора 
роста (EGFR) или перестроек в гене киназы анапластической лимфомы (ALK).

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений

+7 495 212-19-11

solo@onco-atlas.ru
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ТРЕМЕЛИМУМАБ (TREMELIMUMAB)

Тремелимумаб представляет собой моноклональное антитело против цитотоксического Т-

лимфоцит-ассоциированного антигена 4 (CTLA-4). CTLA-4 является негативным регулятором

активности Т-клеток. Тремелимумаб связывается с CTLA-4 и блокирует взаимодействие с его

лигандами CD80 и CD86, высвобождая CTLA-4-опосредованное ингибирование активации Т-

клеток.

Тремелимумаб одобрен FDA и EMA в комбинации с дурвалумабом для терапии пациентов с

гепатоцеллюлярной карциномой и немелкоклеточным раком легкого при условии отсутствия

активирующих альтераций в генах EGFR и ALK. На настоящий момент препарат не

зарегистрирован в ГРЛС.

КАПИВАСЕРТИБ (CAPIVASERTIB)

Капивасертиб является ингибитором всех трех изоформ серин/треониновой киназы AKT

(AKT1, AKT2 и AKT3) и ингибирует фосфорилирование последующих субстратов AKT.

Активация AKT в опухолях является результатом активации вышестоящих сигнальных путей,

мутаций AKT1, потери функции гомолога фосфатазы и тензина (PTEN) и мутаций в

каталитической субъединице альфа фосфатидилинозитол-3-киназы (PIK3CA). Капивасертиб

одобрен FDA в комбинации с фулвестрантом для лечения взрослых пациентов с HR-

положительным, HER2-негативным местно-распространенным или метастатическим раком

молочной железы с одним или несколькими онкогенными альтерациями в генах

PIK3CA/AKT1/PTEN, после прогрессирования по крайней мере одного режима гормональной

терапии в случае метастазирования или рецидива в ходе лечения или в течение 12 месяцев

после завершения адъювантной терапии. Препарат зарегистрирован также в ГРЛС.

СЕЛУМЕТИНИБ (SELUMETINIB)

Селуметиниб представляет собой таргетный противоопухолевый препарат, ингибитор киназы

митоген-активируемой протеинкиназы (MEK) типа 1/2, блокирующий передачу сигналов по

пути RAS/RAF/MEK/ERK, что приводит к остановке пролиферации и роста опухолевых клеток.

Препарат одобрен FDA и ГРЛС для лечения симптоматических, неоперабельных

плексиформных нейрофибром у детей в возрасте от 2 лет и старше с нейрофиброматозом типа

1 (НФ1).

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений
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ТРАМЕТИНИБ (TRAMETINIB)

Траметиниб представляет собой высокоселективный аллостерический ингибитор активации

митоген-активируемых протеинкиназ 1 (MEK1) и 2 (MEK2), которые являются важнейшими

компонентами сигнального пути ERK (киназы, регулируемой внеклеточными сигналами). Этот

путь часто активируется при разных видах рака, что стимулирует рост опухолевых клеток. В

комбинации с дабрафенибом препарат зарегистрирован FDA и ГРЛС для лечения: пациентов

с неоперабельной или метастатической меланомой и вариантом BRAF V600 (в FDA здесь и

далее спецификация: V600E или V600K); для лечения меланомы с вариантом BRAF V600 в

адъювантном режиме после тотальной резекции; для лечения распространенного

немелкоклеточного рака легкого с вариантом BRAF V600 (в FDA только для V600E). Также в

FDA в комбинации с дабрафенибом траметиниб одобрен для лечения:

местнораспространенного или метастатического анапластического рака щитовидной железы

с вариантом BRAF V600E в отсутствие других доступных терапевтических опций, для лечения

взрослых и детей старше 6 лет с неоперабельными или метастатическими солидными

опухолями при наличии варианта BRAF V600E с прогрессией после предыдущей терапии в

отсутствие других доступных терапевтических опций. В качестве монотерапии траметиниб

зарегистрирован FDA и ГРЛС для лечения пациентов с неоперабельной или метастатической

меланомой при наличии варианта BRAF V600 (FDA специфицирует: BRAF V600E или V600K для

пациентов, ранее не получавших терапию BRAF-ингибиторами).

КОБИМЕТИНИБ (COBIMETINIB)

Кобиметиниб является высокоселективным аллостерическим ингибитором киназ MEK1/2

(MAPK/ERK Kinase). Путь митоген-активируемой протеинкиназы MAPK (Mitogen-Activated

Protein Kinase) / внеклеточной сигнал-регулируемой киназы ERK (Extracellular signal

Regulated Kinase) является основным путем передачи сигнала, который регулирует

пролиферацию клеток, клеточный цикл, выживаемость клеток, ангиогенез и клеточную

миграцию. Таким образом, кобиметиниб противодействует промитогенной и онкогенной

активности, индуцируемой через MAPK-путь, за счёт ингибирования MEK1/2. Препарат

зарегистрирован FDA и ГРЛС для лечения пациентов с неоперабельной или метастатической

меланомой с мутацией BRAF V600E или V600K в комбинации с вемурафенибом.

БИНИМЕТИНИБ (BINIMETINIB)

Противоопухолевый таргетный препарат. Обратимый ингибитор киназ MEK1 и MEK2.

Препарат блокирует передачу сигнала по пути RAS/RAF/MEK/ERK. Препарат одобрен FDA и

ГРЛС для лечения пациентов с неоперабельной или метастатической меланомой с мутацией

V600E или V600K в комбинации с энкорафенибом (ингибитором BRAF).

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений
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МИРДАМЕТИНИБ (MIRDAMETINIB)

Мирдаметиниб представляет собой таргетный противоопухолевый препарат, ингибитор 
киназы митоген-активируемой протеинкиназы (MEK) типа 1/2, блокирующий передачу 
сигналов по пути RAS/RAF/MEK/ERK, что приводит к остановке пролиферации и роста 
опухолевых клеток. Препарат одобрен FDA для лечения симптоматических, неоперабельных 
плексиформных нейрофибром у детей в возрасте от 2 лет и старше с нейрофиброматозом типа 
1 (НФ1). На настоящий момент препарат не зарегистрирован в ГРЛС.

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений

+7 495 212-19-11

solo@onco-atlas.ru
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Секвенирование нового поколения (NGS) было проведено с целью определения точечных генетических вариантов, малых 

вставок и делеций (indel), а также протяженных амплификаций и делеций. Картирование найденных вариантов было 

проведено на основании геномной сборки GRCh37. Секвенирование проводилось с помощью технологии sequencing by 

synthesis. Исследование проводилось с использованием гибридизационной панели, список покрываемых генов приведен 
ниже. Для секвенирования использовалась платформа MiSeq или аналоги.
В разделе представлены все обнаруженные генетические варианты вне зависимости от доли альтернативного аллеля. 
Предел обнаружения генетических вариантов составляет в среднем 2%. В соответствии с международными руководствами, 
при принятии клинического решения не рекомендуется принимать во внимание варианты с долей 5% и менее - если такие 
варианты обнаружены, мы указываем их только в разделе "Результаты секвенирования" и не приводим рекомендации по 
терапии в отношении них. Также в результатах секвенирования приводятся наследственные генетические варианты, 
потенциально ассоциированные с развитием наследственных онкологических синдромов. Детектирование амплификаций и 
делеций может проводиться как для региона хромосомы (совокупности генов), так и для отдельного гена и отдельного 
региона гена. Ген считается амплифицированным в случае 3-кратного и более увеличения значений его покрытия по 
сравнению с референсными значениями для данного гена. Делеция определяется как гомозиготная, если ген не 
обнаруживается (с поправкой на содержание опухолевых клеток в образце).

Мутационная нагрузка рассчитана как отношение количества соматических мутаций (за исключением субклональных и 
синонимичных замен) на общую длину целевой последовательности кодирующей ДНК (Zehir et al., 2017). Высокой 
мутационной нагрузкой считается значение 10 мутаций на 1 000 000 пар нуклеотидов (10 Mut/Mb) и более. Фильтрация 
вариантов по качеству выполнена в соответствии с рекомендациями по гармонизации расчета мутационной нагрузки

(Merino et al., 2020). Высокая мутационная нагрузка может быть ассоциирована с потенциальной эффективностью 
иммунотерапии. При этом в оригинальных исследованиях разных иммунотерапевтических препаратов использовались 
разные методики расчета мутационной нагрузки. Однако исследования показывают, что при высоких значениях, результаты 
разных методик конкордантны (или сходятся) (Noskova, et al. 2020; Vokes et al., 2019). Анализ микросателлитной 
нестабильности проводился с использованием рекомендованного FDA программного обеспечения MSIsensor с охватом 
более 130 микросателлитных регионов. Заключение о наличии микросателлитной нестабильности принимается в случае, 
если значение MSI sensor score равно 20 и более.

Мутационная Нагрузка: 20.6 мутаций/Мб (Высокая)

Микросателлитная нестабильность: отрицательный (не обнаружено

микросателлитной нестабильности) (MSI скор: 5)

СПИСОК ПРОАНАЛИЗИРОВАННЫХ ГЕНОВ (SNV/indel/CNV)

AARSD1 ABCB1 ABCC2 ABL1 ABL2 ACVR1 ACVR1B ADH1B AGO2 AIP AKT1

AKT2 AKT3 ALDH2 ALK ALOX12B AMER1 ANKRD11 APC AR ARAF ARFRP1

ARID1A ARID1B ARID2 ARID5B ASCL4 ASXL1 ASXL2 ATAD1 ATF1 ATIC ATM

ATR ATRX AURKA AURKB AXIN1 AXIN2 AXL B2M BABAM1 BAD BAI3

BAK1 BAP1 BARD1 BAX BBC3 BCL10 BCL2 BCL2L1 BCL2L11 BCL2L2 BCL6

BCOR BCORL1 BCR BIRC3 BLM BMPR1A BRAF BRCA1 BRCA2 BRD4 BRD7
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BRINP3 BRIP1 BTG1 BTG2 BTK BUB1B C8orf34 CALR CARD11 CARM1 CASC1

CASP8 CBFB CBL CBLB CBR3 CCN6 CCND1 CCND2 CCND3 CCNE1 CD22

CD274 CD276 CD70 CD74 CD79A CD79B CDA CDC42 CDC73 CDH1 CDK10

CDK12 CDK4 CDK6 CDK8 CDKN1A CDKN1B CDKN1C CDKN2A CDKN2B CDKN2C CEBPA

CENPA CEP57 CHD1 CHD2 CHD4 CHD8 CHEK1 CHEK2 CIC CLIP4 CREBBP

CRKL CRLF2 CSDE1 CSF1R CSF3R CSMD1 CSMD3 CTCF CTLA4 CTNNA1 CTNNB1

CUL3 CUL4A CUX1 CXCR4 CYLD CYP17A1 CYP19A1 CYP1B1 CYP2A13 CYP2A6 CYP2A7

CYP2B6 CYP2C19 CYP2C8 CYP2C9 CYP2D6 CYP3A4 CYP3A5 CYSLTR2 DAXX DCUN1D1 DDR1

DDR2 DENND1A DHFR DICER1 DIS3 DLL3 DNAJB1 DNMT1 DNMT3A DNMT3B DOT1L

DPYD DROSHA DTL DUSP2 DUSP4 E2F3 EED EGFL7 EGFR EIF1AX EIF4A2

EIF4E ELF3 EMSY EP300 EPAS1 EPCAM EPHA2 EPHA3 EPHA5 EPHA7 EPHB1

EPHB4 EPHB6 ERBB2 ERBB2IP ERBB3 ERBB4 ERCC1 ERCC2 ERCC3 ERCC4 ERCC5

ERF ERG ERRFI1 ESR1 ETV1 ETV4 ETV5 ETV6 EWSR1 EXT1 EXT2

EZH1 EZH2 EZR FAM175A FAM46C FAM58A FANCA FANCC FANCD2 FANCE FANCF

FANCG FANCI FANCL FANCM FAS FAT1 FAT2 FBXW7 FGF10 FGF12 FGF14

FGF19 FGF23 FGF3 FGF4 FGF6 FGF7 FGFR1 FGFR2 FGFR3 FGFR4 FH

FIP1L1 FLCN FLT1 FLT3 FLT4 FOXA1 FOXL2 FOXO1 FOXP1 FRG1 FRS2

FRY FUBP1 FYN G6PC GABRA6 GALNT12 GATA1 GATA2 GATA3 GATA4 GATA6

GEN1 GGH GID4 GLI1 GNA11 GNA13 GNAQ GNAS GPS2 GRB7 GREM1

GRIN2A GRM3 GRM8 GSK3B GSTM1 GSTM4 GSTP1 GSTT1 GULP1 H3-3A H3C1

H3C10 H3C11 H3C12 H3C13 H3C14 H3C2 H3C3 H3C4 H3C6 H3C7 H3C8

H3F3B H3F3C HDAC1 HDAC2 HDAC9 HGF HIST1H1C HIST1H2B

D

HIST3H3 HLA-A HLA-B

HLA-C HNF1A HNF1B HOXB13 HRAS HSD3B1 HSP90AA1 ICOSLG ID3 IDH1 IDH2
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IFNA6 IFNB1 IFNE IFNG IFNGR1 IFNGR2 IGF1 IGF1R IGF2 IKBKE IKZF1

IKZF3 IL10 IL7R INHA INHBA INPP4A INPP4B INPPL1 INSR IRF2 IRF4

IRS1 IRS2 JAK1 JAK2 JAK3 JARID2 JUN KAT6A KDM5A KDM5C KDM6A

KDR KEAP1 KEL KIF1B KIT KITLG KLF4 KLHL6 KLLN KMT2A KMT2B

KMT2C KMT2D KNSTRN KRAS LATS1 LATS2 LETM1 LETM2 LHCGR LMO1 LRP1B

LTK LYN LYRM5 LZTR1 MAF MAGI2 MALT1 MAP2K1 MAP2K2 MAP2K4 MAP3K1

MAP3K13 MAP3K14 MAP3K4 MAP4K3 MAPK1 MAPK3 MAPKAP1 MAX MCL1 MDC1 MDM2

MDM4 MECOM MED12 MEF2B MEN1 MERTK MET MGA MGMT MITF MKNK1

MLH1 MLH3 MLLT1 MLLT3 MLLT4 MPL MRE11A MS4A1 MSH2 MSH3 MSH6

MSI1 MSI2 MST1 MST1R MTAP MTHFR MTOR MUTYH MYB MYC MYCL

MYCN MYD88 MYH9 MYOD1 N4BP2L1 N4BP2L2 NAT1 NAV3 NBN NBR1 NCOA3

NCOR1 NCOR2 NEGR1 NF1 NF2 NFE2L2 NFKBIA NKX2-1 NKX3-1 NOP10 NOTCH1

NOTCH2 NOTCH3 NOTCH4 NPM1 NQO1 NRAS NRG1 NSD1 NSD2 NSD3 NT5C2

NTHL1 NTRK1 NTRK2 NTRK3 NUF2 NUP93 NUTM1 ORAOV1 P2RY8 PAK1 PAK3

PAK7 PALB2 PALLD PARK2 PARP1 PARP2 PARP3 PAX5 PBRM1 PCDH11X PCK1

PDCD1 PDCD1LG2 PDE11A PDGFRA PDGFRB PDK1 PDPK1 PGAP3 PGR PHOX2B PIK3C2B

PIK3C2G PIK3C3 PIK3CA PIK3CB PIK3CD PIK3CG PIK3R1 PIK3R2 PIK3R3 PIM1 PKHD1

PLAG1 PLCB4 PLCG2 PLK1 PLK2 PMAIP1 PMS1 PMS2 PNRC1 POLD1 POLD3

POLE POLH POT1 PPARD PPARG PPM1D PPP2R1A PPP2R2A PPP4R2 PPP6C PRDM1

PRDM14 PREX2 PRF1 PRKACA PRKAR1A PRKCI PRKD1 PRKDC PRSS1 PRSS3 PTCH1

PTCH2 PTEN PTGES3L PTK2 PTP4A1 PTPN11 PTPN13 PTPRD PTPRO PTPRS PTPRT

QKI RAB35 RAC1 RAC2 RAC3 RAD21 RAD50 RAD51 RAD51B RAD51C RAD51D

RAD52 RAD54L RAF1 RARA RARG RASA1 RASGEF1A RB1 RBM10 RCBTB2 RECQL
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RECQL4 REL RELN RET RFWD2 RHEB RHOA RICTOR RINT1 RIT1 RND2

RNF43 ROS1 RPA1 RPL27 RPS6KA4 RPS6KB2 RPTOR RRAGC RRAS RRAS2 RRM1

RSPO2 RTEL1 RUNDC1 RUNX1 RUNX1T1 RXRA RYBP SBDS SDC4 SDHA SDHAF2

SDHB SDHC SDHD SEPTIN9 SERPINB3 SERPINB4 SESN1 SESN2 SESN3 SETBP1 SETD2

SETD8 SF3B1 SGK1 SH2B3 SH2D1A SHOC2 SHQ1 SKP2 SLC19A1 SLC34A2 SLC3A2

SLIT1 SLIT2 SLX4 SMAD2 SMAD3 SMAD4 SMAD7 SMARCA4 SMARCB1 SMARCD1 SMO

SMYD3 SNCAIP SOCS1 SOS1 SOX10 SOX17 SOX2 SOX9 SPEN SPOP SPRED1

SPRY4 SPTA1 SRC SRSF2 SRY STAG2 STARD3 STAT3 STAT4 STAT5A STAT5B

STK11 STK19 STK40 STMN1 SUFU SUZ12 SYK TACC3 TAF1 TAP1 TAP2

TBX3 TCEB1 TCF3 TCF7L2 TEK TEKT4 TERC TERT TET1 TET2 TGFBR1

TGFBR2 THADA TIPARP TMEM106A TMEM127 TMPRSS2 TNFAIP3 TNFRSF11

A

TNFRSF14 TNFRSF19 TNFSF11

TOP1 TOP2A TP53 TP53BP1 TP63 TPMT TRAF2 TRAF7 TRIM58 TRPC5 TSC1

TSC2 TSHR TTF1 TUBB3 TYMS TYRO3 U2AF1 UGT1A1 UMPS UPF1 VAMP2

VAT1 VEGFA VEGFB VHL VTCN1 WAS WRN WT1 WWTR1 XIAP XPA

XPC XPO1 XRCC1 XRCC2 XRCC3 YAP1 YES1 ZAR1L ZBTB16 ZBTB2 ZFHX3

ZMAT3 ZNF2 ZNF217 ZNF703 ZNRF3

СПИСОК ПРОАНАЛИЗИРОВАННЫХ ГЕНОВ (перестройки)

ALK BCL2 BCR BRAF BRCA1 BRCA2 CD74 EGFR ETV4 ETV5 ETV6

EWSR1 EZR FGFR1 FGFR2 FGFR3 KIT KMT2A(ML

L)

MSH2 MYB MYC NOTCH2

NTRK1 NTRK2 NUTM1 PDGFRA RAF1 RARA RET ROS1 RSPO2 SDC4 SLC34A2

TMPPSS2
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УСЛОВНЫЕ ОБОЗНАЧЕНИЯ

Клинически значимых молекулярных альтераций не обнаружено

Обнаружена клинически значимая молекулярная альтерация с уровнем доказательности 
III, IV или R2, либо альтерация, являющаяся критерием включения в клиническое 
исследование, либо известная онкогенная альтерация

Обнаружена клинически значимая молекулярная альтерация с уровнем доказательности I, 
II или R1, или предположительно наследственный патогенный вариант в гене, 
ассоциированный с наследственными онкологическими синдромами

ОТЧЕТ О КАЧЕСТВЕ СЕКВЕНИРОВАНИЯ

Средняя кратность покрытия областей: 788x

Доля целевых областей с кратностью покрытия более x20: 99.9%

Количество целевых областей с кратностью покрытия менее x20: Нет
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В данном разделе приводятся все обнаруженные соматические варианты. Также в случае

обнаружения могут быть приведены варианты, ассоциированные с наследственными

онкологическими синдромами. Вначале в алфавитном порядке приведены клинически

значимые варианты, для которых даны описания. Далее в алфавитном порядке приведены

варианты с неизвестной клинической значимостью.

КЛИНИЧЕСКИ ЗНАЧИМЫЕ ВАРИАНТЫ

Однонуклеотидные варианты и вставки/делеции (SNV, indel)

Ген (экзон) Вариант Кратность покрытия Доля альтернативного аллеля

EGFR (15/28) chr7:55233037C>T

c.1787C>T

p.Pro596Leu

1380 22%

В образце обнаружен вариант гена EGFR p.Pro596Leu (ENST00000275493) с частотой альтернативного аллеля 
22%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс 
вариант). Вариант описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP (rs1477025000). Частота 
выявленного варианта в общей популяции в соответствии с GNOMAD составляет 0.0003977%. Вариант описан в 
базе данных соматических мутаций COSMIC (COSV51779162). На основании имеющейся информации вариант 
вероятно является соматическим.

Протоонкоген EGFR кодирует трансмембранный белок, связывающий внеклеточные лиганды из группы 
эпидермальных факторов роста человека. Активирующие варианты, амплификации и некоторые структурные 
варианты EGFR (например, EGFRvIII) приводят к гиперактивации сигналинга в путях RAS-MAPK-ERK, PI3K-AKT-

mTOR и JAK-STAT, что провоцирует избыточную пролиферацию клеток, повышение их инвазивного потенциала 
и неоангиогенез (Gazdar, 2009; Seshacharyulu et al., 2012; An et al., 2018). Активирующие варианты и 
амплификации EGFR ассоциированы с потенциальной эффективностью низкомолекулярных ингибиторов EGFR 
и анти-EGFR моноклональных антител (Gazdar, 2009; Maron et al., 2018).

Функциональные исследования обнаруженного варианта свидетельствуют об активирующем эффекте варианта 
(Ng et al., 2019). Вариант расположен во внеклеточном домене белка, в известном сайте рекуррентного 
мутагенеза, однако вне 19-21 экзонов белка и тирозинкиназного домена, в котором располагаются известные 
таргетируемые мутации, актуальные для лечения тирозинкиназными ингибиторами в раке легкого. В 
авторитетных базах данных (OncoKb) вариант интерпретирован как активирующий. 
В связи с приведенными свидетельствами в пользу активирующего эффекта, вариант рассматривается как 
клинически значимый в отношении терапии ингибиторами сигнального пути EGFR (см. раздел "Навигатор по 
клиническим исследованиям").
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Ген (экзон) Вариант Кратность покрытия Доля альтернативного аллеля

MSH3 (7/24) chr5:79970914CA>C

c.1148del

p.Lys383ArgfsTer32

765 39%

В образце обнаружен вариант гена MSH3 p.Lys383ArgfsTer32 (ENST00000265081) с частотой альтернативного 
аллеля 39%. Вариант приводит к делеции одного нуклеотида в последовательности ДНК и сдвигу рамки 
считывания гена, что влечет изменение первичной последовательности белка, следующей после сайта 
варианта и образованию преждевременного стоп-кодона. Вариант описан в базе наследственных генетических 
вариантов dbSNP (rs587776701). Частота выявленного варианта в общей популяции в соответствии с GNOMAD 
составляет 0.001209%. Вариант не описан в базе данных соматических мутаций COSMIC. На основании 
имеющейся информации нельзя достоверно свидетельствовать о происхождении варианта (соматический или 
наследственный). Секвенирование по Сэнгеру от 19.01.2026 не подтвердило наследственный статус варианта. 
Таким образом, вариант является соматическим.
Ген опухолевой супрессии MSH3 кодирует белок, образующий вместе с белком MSH2 гетеродимер MutSβ, 
являющийся компонентом системы репарации неправильно спаренных оснований (MMR). Потеря функции и 
повреждающие варианты MSH3 могут приводить к геномной нестабильности, являющейся фактором 
канцерогенеза (Haugen et al., 2009), и при наличии определенных факторов могут вносить вклад в 
формирование дефицита системы репарации неспаренных оснований, который может привести к высокой 
мутационной нагрузке, ассоциированной с эффективностью иммунотерапии (Park et a., 2013; Luchini et al., 2013). 
Наследственные варианты гена MSH3 ассоциированы с развитием MSH3-ассоциированного наследственного 
онкосиндрома (аутосомно-доминантный тип наследования) и могут приводить к развитию следующих 
онкологических заболеваний: колоректальный рак. 
Вариант приводит к образованию стоп-кодона и потенциально преждевременной остановке синтеза белка, то 
есть является потенциально нуль-вариантом. Прочие известные варианты, расположенные после сайта 
исследуемого варианта, свидетельствуют о том, что вариант является нуль-вариантом. В авторитетных базах 
данных (ClinVar) вариант интерпретирован как повреждающий/вероятно повреждающий. Вариант описан 
совместно со вторым вариантом MSH3 у двух родственников с множественными колоректальными полипами, 
колоректальным раком и другими видами рака (Adam et al., 2016). 
В связи с приведенными свидетельствами, а также высокой мутационной нагрузкой, вариант 
рассматривается как повреждающий и клинически значимый в отношении терапии ингибиторами 
контрольных точек иммунного ответа (подробнее см. раздел "Навигатор по клиническим исследованиям"). В 
соответствии с совокупностью приведенных свидетельств в пользу патогенности, вариант классифицирован 
как патогенный в отношении указанного выше наследственного заболевания (и соответствующего типа 
наследования).

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)
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Ген (экзон) Вариант Кратность покрытия Доля альтернативного аллеля

NF1 (28/58) chr17:29562656CTGTT>C
c.3739_3742del

p.Phe1247IlefsTer18

573 59%

В образце обнаружен вариант гена NF1 p.Phe1247IlefsTer18 (ENST00000358273) с частотой альтернативного 
аллеля 59%. Вариант приводит к делеции четырех нуклеотидов в последовательности ДНК и сдвигу рамки 
считывания гена, что влечет изменение первичной последовательности белка, следующей после сайта 
варианта и образованию преждевременного стоп-кодона. Вариант описан в базе наследственных генетических 
вариантов dbSNP (rs1064794276). Вариант не встречается в общей популяции в соответствии с результатами 
проекта GNOMAD. Вариант не описан в базе данных соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся 
информации вариант вероятно является соматическим.

Ген опухолевой супрессии NF1 кодирует белок, способный активировать RAS ГТФазы (HRAS, KRAS и NRAS)

(Gutmann et al., 1991). Взаимодействие с NF1 приводит к стабилизации ГТФазной активности RAS, переводя 
протоонкоген RAS в неактивное ГДФ-связанное состояние (Ahmadian et al., 1997). Потеря функции NF1 в 
следствие мутаций приводит к повышению количества активной формы RAS, что влечет за собой активацию 
нижележащих каскадов MAPK/ERK и PI3K, способствующих пролиферации и выживаемости опухолевых клеток 
(Downward et al., 2003). Согласно результатам доклинических и клинических исследований, делетирующие 
варианты NF1 ассоциированы с потенциальной эффективностью ингибиторов MEK (Nissan et al., 2014). 
Вариант приводит к образованию стоп-кодона и потенциально преждевременной остановке синтеза белка, то 
есть является потенциально нуль-вариантом. Прочие известные варианты, расположенные после сайта 
исследуемого варианта, свидетельствуют о том, что вариант является нуль-вариантом. В авторитетных базах 
данных (ClinVar) вариант интерпретирован как повреждающий. Варианты в гене NF1 встречаются в 
соматическом статусе у 13% пациентов с глиомами (cbioportal). 
В связи с приведенными свидетельствами, вариант рассматривается как повреждающий и клинически 
значимый в отношении терапии ингибиторами MEK (подробнее см. разделы "Описание результатов" и 
"Навигатор по клиническим исследованиям").
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Ген (экзон) Вариант Кратность покрытия Доля альтернативного аллеля

PTEN (5/9) chr10:89692901G>A

c.385G>A

p.Gly129Arg

394 72%

В образце обнаружен вариант гена PTEN p.Gly129Arg (ENST00000371953) с частотой альтернативного аллеля 
72%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс 
вариант). Вариант не описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP. Вариант не встречается в 
общей популяции в соответствии с результатами проекта GNOMAD. Вариант описан в базе данных 
соматических мутаций COSMIC (COSV64288557). На основании имеющейся информации вариант вероятно 
является соматическим.

Ген опухолевой супрессии PTEN кодирует фосфатазу, играющую роль негативного регулятора онкогенного 
сигнального пути PI3K/AKT/mTOR (Chalhoub et al., 2009). Делетирующие варианты PTEN приводят к активации 
этого пути, что приводит к избыточной пролиферации и выживаемости клеток, и ассоциированы с 
потенциальной эффективностью ингибиторов AKT и PI3K (Dillon and Miller, 2014).

Функциональные исследования в отношении обнаруженного варианта свидетельствуют о его повреждающем 
эффекте за счет снижения фосфатазной активности (Furnari et al., 1998; Rodríguez-Escudero et al., 2011; Spinelli 
et al., 2015; Chao et al., 2020; Post et al., 2020). Вариант расположен в функционально значимом фосфатазном 
домене, в известном сайте рекуррентного мутагенеза. Методы in silico оценки остаточной функции вариантного 
белка (CADD, PROVEAN, SIFT, MutPred, MetaLR, MutationTaster, FathmmMKLcoding) сходятся в предсказании 
повреждающего эффекта варианта. Физико-химические свойства аминокислот (Grantham score: 125) 
различаются умеренно. В авторитетных базах данных (ClinVar; OncoKb) вариант интерпретирован как 
повреждающий. 
В связи с приведенными свидетельствами в пользу повреждающего эффекта, вариант рассматривается как 
клинически значимый в отношении терапии ингибиторами PI3K/AKT/mTOR (см. разделы "Описание 
результатов", "Навигатор по клиническим исследованиям").

Варианты числа копий (CNV)

Ген (экзон) Вариант Кратность покрытия Копийность

Не выявлены
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ВАРИАНТЫ С НЕИЗВЕСТНОЙ КЛИНИЧЕСКОЙ ЗНАЧИМОСТЬЮ

Однонуклеотидные варианты и вставки/делеции (SNV, indel)

Ген (экзон) Вариант Кратность покрытия Доля альтернативного аллеля

ABCB1 (7/29) chr7:87196161C>T

c.470G>A

p.Arg157Gln

2109 21%

В образце обнаружен вариант гена ABCB1 p.Arg157Gln (ENST00000265724) с частотой альтернативного аллеля 
21%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс 
вариант). Вариант описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP (rs202002337). Частота 
выявленного варианта в общей популяции в соответствии с GNOMAD составляет 0.001193%. Вариант описан в 
базе данных соматических мутаций COSMIC (COSV99713868). На основании имеющейся информации вариант 
вероятно является соматическим.

Ген ABCB1 кодирует эффлюксную помпу - мембранный белок, ответственный за выкачку из клетки инородных 
веществ. Альтерации ABCB1 могут влиять на эффективность лекарственной терапии онкологических 
заболеваний (Engle & Kumar, 2022; Zawadska et al., 2020).

ANKRD11 (9/13) chr16:89349930C>T

c.3020G>A

p.Arg1007Gln

1050 41%

В образце обнаружен вариант гена ANKRD11 p.Arg1007Gln (ENST00000301030) с частотой альтернативного

аллеля 41%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка

(миссенс вариант). Вариант описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP (rs919092415).

Частота выявленного варианта в общей популяции в соответствии с GNOMAD составляет 0.0003983%. Вариант

описан в базе данных соматических мутаций COSMIC (COSV56364986). На основании имеющейся информации

вариант вероятно является соматическим.
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Ген (экзон) Вариант Кратность покрытия Доля альтернативного аллеля

AXIN2 (11/11) chr17:63526105G>A

c.2521C>T

p.Arg841Trp

882 39%

В образце обнаружен вариант гена AXIN2 p.Arg841Trp (ENST00000307078) с частотой альтернативного аллеля

39%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP (rs527766429). Частота

выявленного варианта в общей популяции в соответствии с GNOMAD составляет 0.001988%. Вариант описан в

базе данных соматических мутаций COSMIC (COSV105127912). На основании имеющейся информации вариант

вероятно является соматическим.

Ген опухолевой супрессии AXIN2 кодирует белок, играющий роль негативного регулятора сигнального пути

Wnt/β-катенин, ассоциированного с канцерогенезом (Jho et al., 2002). Повреждающие варианты AXIN2 могут

приводить к дисфункции системы репарации неправильно спаренных оснований и к повышению клеточной

подвижности и инвазивности, способствуя развитию и прогрессии злокачественных новообразований (Liu et al.,

2000; Olsen et al., 2013).

CD274 (3/7) chr9:5457262G>A

c.236G>A

p.Ser79Asn

872 27%

В образце обнаружен вариант гена CD274 p.Ser79Asn (ENST00000381577) с частотой альтернативного аллеля

27%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант не описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP. Вариант не встречается в

общей популяции в соответствии с результатами проекта GNOMAD. Вариант не описан в базе данных

соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся информации вариант вероятно является

соматическим.

Протоонкоген CD274 кодирует PD-L1 - лиганд рецептора программируемой клеточной гибели 1 - ключевую

мишень противоопухолевой иммунотерапии из класса ингибиторов контрольных точек иммунного ответа.

Амплификация CD274 может быть ассоциирована с потенциальной эффективностью анти-PD-1/PD-L1

моноклональных антител (Goodman et al., 2018; Lagos et al., 2020).
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Ген (экзон) Вариант Кратность покрытия Доля альтернативного аллеля

CSF3R (11/17) chr1:36935322TG>T

c.1404del

p.Ser469AlafsTer22

452 41%

В образце обнаружен вариант гена CSF3R p.Ser469AlafsTer22 (ENST00000373103) с частотой альтернативного

аллеля 41%. Вариант приводит к делеции одного нуклеотида в последовательности ДНК и сдвигу рамки

считывания гена, что влечет изменение первичной последовательности белка, следующей после сайта

варианта и образованию преждевременного стоп-кодона. Вариант описан в базе наследственных генетических

вариантов dbSNP (rs747437399). Частота выявленного варианта в общей популяции в соответствии с GNOMAD

составляет 0.000398%. Вариант не описан в базе данных соматических мутаций COSMIC. На основании

имеющейся информации вариант вероятно является соматическим.

Протоонкоген CSF3R кодирует рецептор гранулоцитарного колониестимулирующего фактора - белок,

участвующий в регуляции активности различных сигнальных путей, включая ассоциированные с

канцерогенезом: JAK/STAT, PI3K/AKT/mTOR, MEK/ERK. Активирующие варианты CSF3R могут приводить к

гиперактивации этих путей, способствуя развитию злокачественных новообразований (Rohrabaugh et al., 2017;

Zhang et al., 2018).

CYP2C19 (3/9) chr10:96535188C>T

c.373C>T

p.Arg125Cys

683 65%

В образце обнаружен вариант гена CYP2C19 p.Arg125Cys (ENST00000371321) с частотой альтернативного аллеля

65%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP (rs200150287). Частота

выявленного варианта в общей популяции в соответствии с GNOMAD составляет 0.001193%. Вариант не описан

в базе данных соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся информации вариант вероятно

является соматическим.

Ген опухолевой супрессии CYP2C19 кодирует белок, являющийся компонентом системы цитохромов P450 и

ответственный за метаболизацию токсичных химических соединений, в том числе - лекарственных средств.

Повреждающие варианты этого гена ассоциированы с повышенным риском развития и прогрессии

злокачественных новообразований, однако причины этой ассоциации до конца не изучены (Ashida et al., 2018;

Berradi et al., 2021).
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Ген (экзон) Вариант Кратность покрытия Доля альтернативного аллеля

DNMT1 (4/41) chr19:10291083TG>T

c.387del

p.Lys130AsnfsTer31

808 30%

В образце обнаружен вариант гена DNMT1 p.Lys130AsnfsTer31 (ENST00000359526) с частотой альтернативного

аллеля 30%. Вариант приводит к делеции одного нуклеотида в последовательности ДНК и сдвигу рамки

считывания гена, что влечет изменение первичной последовательности белка, следующей после сайта

варианта и образованию преждевременного стоп-кодона. Вариант не описан в базе наследственных

генетических вариантов dbSNP. Вариант не встречается в общей популяции в соответствии с результатами

проекта GNOMAD. Вариант не описан в базе данных соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся

информации вариант вероятно является соматическим.

DNMT1 (29/41) chr19:10254526C>A

c.3032G>T

p.Arg1011Leu

815 30%

В образце обнаружен вариант гена DNMT1 p.Arg1011Leu (ENST00000359526) с частотой альтернативного аллеля

30%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант не описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP. Вариант не встречается в

общей популяции в соответствии с результатами проекта GNOMAD. Вариант не описан в базе данных

соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся информации вариант вероятно является

соматическим.

DNMT3B (6/23) chr20:31375051G>A

c.448G>A

p.Ala150Thr

742 45%

В образце обнаружен вариант гена DNMT3B p.Ala150Thr (ENST00000328111) с частотой альтернативного аллеля

45%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант не описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP. Вариант не встречается в

общей популяции в соответствии с результатами проекта GNOMAD. Вариант не описан в базе данных

соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся информации вариант вероятно является

соматическим.
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EZR (7/14) chr6:159204565C>A

c.685G>T

p.Glu229Ter

681 36%

В образце обнаружен вариант гена EZR p.Glu229Ter (ENST00000367075) с частотой альтернативного аллеля 36%.

Вариант приводит к образованию стоп-кодона и преждевременной терминации трансляции белка (нонсенс

вариант). Вариант не описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP. Вариант не встречается в

общей популяции в соответствии с результатами проекта GNOMAD. Вариант не описан в базе данных

соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся информации вариант вероятно является

соматическим.

Протоонкоген EZR кодирует эзрин (цитовиллин) - белок цитоскелета, локализованный на поверхности

клеточной мембраны, участвующий в регуляции клеточной подвижности и межклеточной адгезии и

взаимодействующий с ассоциированным с канцерогенезом сигнальным путем PI3K/AKT/mTOR.

Гиперэкспрессия EZR приводит к избыточной клеточной подвижности и инвазивности, способствуя

метастазированию злокачественных новообразований (Song et al., 2020; Xu & Zhang, 2021).

FAT1 (25/27) chr4:187518255C>T

c.12439G>A

p.Gly4147Ser

790 38%

В образце обнаружен вариант гена FAT1 p.Gly4147Ser (ENST00000441802) с частотой альтернативного аллеля

38%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP (rs1193578774). Вариант не

встречается в общей популяции в соответствии с результатами проекта GNOMAD. Вариант не описан в базе

данных соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся информации вариант вероятно является

соматическим.

Ген опухолевой супрессии FAT1 кодирует кадгерин, участвующий в регуляции активности различных

сигнальных путей, включая ассоциированные с канцерогенезом: MEK/ERK, Wnt/β-catenin, Hippo.

Повреждающие варианты, потеря функции FAT1 приводит к избыточной подвижности и инвазивности клеток,

способствуя прогрессии и метастазированию злокачественных новообразований (Peng et al., 2021).
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FAT2 (9/23) chr5:150922133C>T

c.8555G>A

p.Ser2852Asn

1135 32%

В образце обнаружен вариант гена FAT2 p.Ser2852Asn (ENST00000261800) с частотой альтернативного аллеля

32%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант не описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP. Вариант не встречается в

общей популяции в соответствии с результатами проекта GNOMAD. Вариант не описан в базе данных

соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся информации вариант вероятно является

соматическим.

GRM3 (2/6) chr7:86394663C>T

c.202C>T

p.Arg68Cys

1974 22%

В образце обнаружен вариант гена GRM3 p.Arg68Cys (ENST00000361669) с частотой альтернативного аллеля

22%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP (rs200125543). Частота

выявленного варианта в общей популяции в соответствии с GNOMAD составляет 0.0003988%. Вариант описан в

базе данных соматических мутаций COSMIC (COSV64475667). На основании имеющейся информации вариант

вероятно является соматическим.

Протоонкоген GRM3 кодирует метаботропный глутаматный рецептор-3, участвующий в регуляции активности

сигнального TGFβ-пути, ассоциированного с канцерогенезом. Гиперэкспрессия GRM3 может вызывать субстрат-

независимый рост клеток, их избыточную пролиферацию, подвижность и инвазивность, способствуя развитию,

прогрессии и метастазированию злокачественных новообразований (Yi et al., 2017; Chen et al., 2017).

H3-3A (3/3) chr1:226259118C>T

c.349C>T

p.Arg117Cys

575 26%

В образце обнаружен вариант гена H3-3A p.Arg117Cys (ENST00000366813) с частотой альтернативного аллеля

26%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP (rs1171447710). Вариант не

встречается в общей популяции в соответствии с результатами проекта GNOMAD. Вариант не описан в базе

данных соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся информации вариант вероятно является

соматическим.
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HGF (14/18) chr7:81336664C>T

c.1558G>A

p.Gly520Arg

1137 21%

В образце обнаружен вариант гена HGF p.Gly520Arg (ENST00000222390) с частотой альтернативного аллеля 21%.

Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP (rs1789455193). Вариант не

встречается в общей популяции в соответствии с результатами проекта GNOMAD. Вариант описан в базе

данных соматических мутаций COSMIC (COSV55954682). На основании имеющейся информации вариант

вероятно является соматическим.

Протоонкоген HGF кодирует фактор роста гепатоцитов, играющий роль лиганда тирозиновой киназы с-met,

участвующей в регуляции клеточного роста, пролиферации и выживаемости, а также эпителиально-

мезенхимального перехода. Гиперэкспрессия HGF может приводить к избыточной клеточной пролиферации,

выживаемости, подвижности и инвазивности, способствуя развитию, прогрессии и метастазированию

злокачественных новообразований (Fu et al., 2021; Huang et al., 2020).

HIST3H3 (1/1) chr1:228612752G>A

c.275C>T

p.Ala92Val

935 39%

В образце обнаружен вариант гена HIST3H3 p.Ala92Val (ENST00000366696) с частотой альтернативного аллеля

39%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант не описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP. Вариант не встречается в

общей популяции в соответствии с результатами проекта GNOMAD. Вариант описан в базе данных

соматических мутаций COSMIC (COSV64210591). На основании имеющейся информации вариант вероятно

является соматическим.
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квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений

+7 495 212-19-11

solo@onco-atlas.ru

Идентификатор образца: XXXXX 
Диагноз: глиобластома

Дата забора образца: XX.XX.XXXX 
ID XXXXX-XXXXX



Solo   Результаты секвенирования  •  41

Ген (экзон) Вариант Кратность покрытия Доля альтернативного аллеля

JAK3 (14/24) chr19:17946759G>C

c.1888C>G

p.Gln630Glu

687 31%

В образце обнаружен вариант гена JAK3 p.Gln630Glu (ENST00000458235) с частотой альтернативного аллеля

31%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант не описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP. Вариант не встречается в

общей популяции в соответствии с результатами проекта GNOMAD. Вариант не описан в базе данных

соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся информации вариант вероятно является

соматическим.

Протоонкоген JAK3 кодирует белок, относящийся к семейству Янус-киназ - внутриклеточных нерецепторных

тирозинкиназ, которые передают опосредованные цитокинами сигналы через путь JAK/STAT, важный для

регуляции иммунного ответа, деления и дифференцировки клеток, а также взаимодействующий с участвующими

в канцерогенезе путями PI3K/AKT/mTOR и MAPK/ERK (Rawlings et al., 2004). JAK3 является одним из ключевых

компонентов системы регуляции лимфопоэза, поэтому различные варианты этого гена могут приводить как к

иммунодефициту, так и к лейкемии или лимфомам (Raivola et al., 2018). Активирующие варианты JAK3 могут быть

ассоциированы с потенциальной эффективностью JAK ингибиторов и иммунотерапии (Li et al., 2017; Nairismagi

et al., 2018).

KLHL6 (3/7) chr3:183226233C>T

c.523G>A

p.Val175Ile

926 34%

В образце обнаружен вариант гена KLHL6 p.Val175Ile (ENST00000341319) с частотой альтернативного аллеля

34%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP (rs139840151). Частота

выявленного варианта в общей популяции в соответствии с GNOMAD составляет 0.006775%. Вариант не описан

в базе данных соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся информации нельзя достоверно

свидетельствовать о происхождении варианта (соматический или наследственный).

Протоонкоген KLHL6 кодирует белок из семейства Kelch, участвующий в регуляции активности ряда сигнальных

путей, включая ассоциированный с канцерогенезом NFκB (AACR, 2018). В миелолимфоидных неоплазиях KLHL6

играет роль гена опухолевой супрессии, однако в солидных опухолях показано, что гиперэкспрессия KLHL6

приводит к избыточной клеточной пролиферации, выживаемости, подвижности и инвазивности, способствуя

развитию злокачественного новообразования (Deng et al., 2017).
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KLHL6 (4/7) chr3:183217436C>G

c.1089G>C

p.Glu363Asp

539 49%

В образце обнаружен вариант гена KLHL6 p.Glu363Asp (ENST00000341319) с частотой альтернативного аллеля

49%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант не описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP. Вариант не встречается в

общей популяции в соответствии с результатами проекта GNOMAD. Вариант не описан в базе данных

соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся информации вариант вероятно является

соматическим.

Протоонкоген KLHL6 кодирует белок из семейства Kelch, участвующий в регуляции активности ряда сигнальных

путей, включая ассоциированный с канцерогенезом NFκB (AACR, 2018). В миелолимфоидных неоплазиях KLHL6

играет роль гена опухолевой супрессии, однако в солидных опухолях показано, что гиперэкспрессия KLHL6

приводит к избыточной клеточной пролиферации, выживаемости, подвижности и инвазивности, способствуя

развитию злокачественного новообразования (Deng et al., 2017).

KMT2C (46/59) chr7:151853089C>T

c.11866G>A

p.Asp3956Asn

2083 21%

В образце обнаружен вариант гена KMT2C p.Asp3956Asn (ENST00000262189) с частотой альтернативного аллеля

21%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант не описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP. Вариант не встречается в

общей популяции в соответствии с результатами проекта GNOMAD. Вариант не описан в базе данных

соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся информации вариант вероятно является

соматическим.

Ген опухолевой супрессии KMT2C (MLL3) кодирует ядерный белок, обладающий метилтрансферазной

активностью и являющийся компонентом комплекса ASCOM, обеспечивающего активацию энхансеров (Wang et

al., 2021), приводящую к интенсификации экспрессии генов, участвующих в негативной регуляции миграции и

пролиферации клеток (Zheng et al., 2021). Снижение активности KMT2C может приводить к индукции

канцерогенеза. Кроме того, потеря функции KMT2C может приводить к эпигенетической дерегуляции различных

процессов, включая рецепцию стероидных гормонов и репарацию ДНК. В доклинических исследованиях было

показано, что клетки рака молочной железы с потерей функции KMT2C резистентны к действию антагонистов

рецепторов эстрогена - фулвестранта и тамоксифена (Stauffer et al., 2021), а повреждающие варианты KMT2C

ассоциированы с чувствительностью к PARP-ингибиторам в солидных опухолях (Chang et al., 2021; Rampias et

al., 2019), однако достоверные клинические данные на данный момент отсутствуют в литературе.
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LZTR1 (8/21) chr22:21344765G>A

c.742G>A

p.Gly248Arg

792 42%

В образце обнаружен вариант гена LZTR1 p.Gly248Arg (ENST00000215739) с частотой альтернативного аллеля

42%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант не описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP. Вариант не встречается в

общей популяции в соответствии с результатами проекта GNOMAD. Вариант описан в базе данных

соматических мутаций COSMIC (COSV53144758). На основании имеющейся информации вариант вероятно

является соматическим.

Ген опухолевой супрессии LZTR1 кодирует белок, участвующий в регуляции деградации протоонкогенных Ras-

белков - ключевых компонентов ассоциированного с канцерогенезом сигнального пути RAS/MEK/ERK. Потеря

функции LZTR1 может приводить к избыточной пролиферации клеток, способствуя развитию злокачественных

новообразований (Palanivel et al., 2022; Abe et al., 2019; Wang et al., 2020).

MERTK (19/19) chr2:112786404C>T

c.2963C>T

p.Ala988Val

997 29%

В образце обнаружен вариант гена MERTK p.Ala988Val (ENST00000295408) с частотой альтернативного аллеля

29%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант не описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP. Вариант не встречается в

общей популяции в соответствии с результатами проекта GNOMAD. Вариант не описан в базе данных

соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся информации вариант вероятно является

соматическим.

Протоонкоген MERTK кодирует рецепторную тирозинкиназу, участвующую в поддержании гомеостаза тканей и

их регенерации, а также в регуляции активности различных сигнальных путей, включая ассоциированные с

канцерогенезом: PI3K/AKT/mTOR, MEK/ERK. В опухолях гиперэкспрессия MERTK может приводить к

повышению пролиферации, выживаемости, подвижности и инвазивности клеток, способствуя прогрессии

злокачественного новообразования (Huelse et al., 2020).
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Ген (экзон) Вариант Кратность покрытия Доля альтернативного аллеля

MYB (16/16) chr6:135539102G>A

c.2270G>A

p.Arg757Gln

609 51%

В образце обнаружен вариант гена MYB p.Arg757Gln (ENST00000341911) с частотой альтернативного аллеля 
51%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс 
вариант). Вариант описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP (rs753515419). Частота 
выявленного варианта в общей популяции в соответствии с GNOMAD составляет 0.002794%. Вариант не описан 
в базе данных соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся информации вариант вероятно 
является соматическим.

Протоонкоген MYB кодирует транскрипционный фактор c-myb, участвующий в регуляции клеточной 
пролиферации, миграции и апоптоза. Активирующие варианты, перестройки и гиперэкспрессия MYB могут 
приводить к избыточной пролиферации, выживаемости и подвижности клеток, способствуя развитию и 
прогрессии злокачественных новообразований (Ciciro & Sala, 2021).

NOTCH3 (30/33) chr19:15276714G>A

c.5551C>T

p.Arg1851Cys

1079 27%

В образце обнаружен вариант гена NOTCH3 p.Arg1851Cys (ENST00000263388) с частотой альтернативного

аллеля 27%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка

(миссенс вариант). Вариант описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP (rs376590511).

Частота выявленного варианта в общей популяции в соответствии с GNOMAD составляет 0.0003981%. Вариант

описан в базе данных соматических мутаций COSMIC (COSV105038464). На основании имеющейся информации

вариант вероятно является соматическим.

Ген NOTCH3 может играть как роль протоонкогена, так и роль опухолевого супрессора. Он кодирует

трансмембранный рецептор из семейства Notch, представители которого принимают участие в регуляции

клеточного роста, пролиферации, выживаемости и метаболизма. В отличие от NOTCH1 и NOTCH2 ген NOTCH3

экспрессируется преимущественно перицитами и клетками гладкой мускулатуры, а не повсеместно.

Приобретение функции NOTCH3 ассоциировано с развитием лимфоидных и миелоидных неоплазий, в то время

как потеря функции, повреждающие и нуль-варианты NOTCH3, приводящие к нарушению передачи сигналов

микроокружения, являются факторами развития солидных опухолей (Aster et al., 2017).

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений

+7 495 212-19-11

solo@onco-atlas.ru

Идентификатор образца: XXXXX 
Диагноз: глиобластома

Дата забора образца: XX.XX.XXXX 
ID XXXXX-XXXXX



Solo   Результаты секвенирования  •  45

Ген (экзон) Вариант Кратность покрытия Доля альтернативного аллеля

PIK3CG (2/11) chr7:106508718G>T

c.712G>T

p.Asp238Tyr

1350 48%

В образце обнаружен вариант гена PIK3CG p.Asp238Tyr (ENST00000359195) с частотой альтернативного аллеля

48%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP (rs149432307). Частота

выявленного варианта в общей популяции в соответствии с GNOMAD составляет 0.0003982%. Вариант не

описан в базе данных соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся информации вариант вероятно

является соматическим.

Протоонкоген PIK3CG кодирует компонент ассоциированного с канцерогенезом сигнального пути

PI3K/AKT/mTOR, взаимодействующий также с Notch-путем, также ассоциированным с канцерогенезом.

Гиперэкспрессия PIK3CG может приводить к избыточной пролиферации, росту и подвижности клеток,

способствуя развитию и прогрессии злокачественных новообразований (Chung et al., 2020; Chen et al., 2015).

PIK3R3 (3/10) chr1:46543276TAC>T

c.223_224del

p.Val75LysfsTer2

656 40%

В образце обнаружен вариант гена PIK3R3 p.Val75LysfsTer2 (ENST00000262741) с частотой альтернативного

аллеля 40%. Вариант приводит к делеции двух нуклеотидов в последовательности ДНК и сдвигу рамки

считывания гена, что влечет изменение первичной последовательности белка, следующей после сайта

варианта и образованию преждевременного стоп-кодона. Вариант не описан в базе наследственных

генетических вариантов dbSNP. Вариант не встречается в общей популяции в соответствии с результатами

проекта GNOMAD. Вариант не описан в базе данных соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся

информации вариант вероятно является соматическим.
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Ген (экзон) Вариант Кратность покрытия Доля альтернативного аллеля

PTPRD (9/43) chr9:8733811G>GAGC

c.30_32dup

p.Leu12dup

390 27%

В образце обнаружен вариант гена PTPRD p.Leu12dup (ENST00000381196) с частотой альтернативного аллеля

27%. Вариант приводит к вставке одной аминокислоты в первичной последовательности белка без изменения

рамки чтения гена. Вариант не описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP. Частота

выявленного варианта в общей популяции в соответствии с GNOMAD составляет 0.004404%. Вариант не описан

в базе данных соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся информации вариант вероятно

является соматическим.

Ген опухолевой супрессии PTPRD кодирует тирозиновую фосфатазу, участвующую в регуляции активности

различных сигнальных путей, включая ассоциированные с канцерогенезом JAK/STAT и WNT/-β-катенин. Потеря

функции, повреждающие варианты PTPRD приводят к избыточной клеточной выживаемости, подвижности и

инвазивности, способствуя прогрессии злокачественных новообразований (Veeriah et al., 2009; Lin et al., 2021).

SERPINB4 (7/8) chr18:61306439C>T

c.748G>A

p.Glu250Lys

1025 46%

В образце обнаружен вариант гена SERPINB4 p.Glu250Lys (ENST00000341074) с частотой альтернативного

аллеля 46%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка

(миссенс вариант). Вариант описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP (rs868227362).

Вариант не встречается в общей популяции в соответствии с результатами проекта GNOMAD. Вариант описан в

базе данных соматических мутаций COSMIC (COSV61984277). На основании имеющейся информации вариант

вероятно является соматическим.

TCF7L2 (9/14) chr10:114910810C>T

c.929C>T

p.Pro310Leu

635 74%

В образце обнаружен вариант гена TCF7L2 p.Pro310Leu (ENST00000543371) с частотой альтернативного аллеля

74%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP (rs752843698). Частота

выявленного варианта в общей популяции в соответствии с GNOMAD составляет 0.0007953%. Вариант описан в

базе данных соматических мутаций COSMIC (COSV53346560). На основании имеющейся информации вариант

вероятно является соматическим.
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Ген (экзон) Вариант Кратность покрытия Доля альтернативного аллеля

TERT (1/16) chr5:1294951C>T

c.154G>A

p.Ala52Thr

373 33%

В образце обнаружен вариант гена TERT p.Ala52Thr (ENST00000310581) с частотой альтернативного аллеля 33%.

Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант не описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP. Вариант не встречается в

общей популяции в соответствии с результатами проекта GNOMAD. Вариант не описан в базе данных

соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся информации вариант вероятно является

соматическим.

Протоонкоген TERT кодирует обратную транскриптазу теломеразы - белок, играющий роль каталитической

субъединицы теломеразы, позволяющей ей удлинять теломеры хромосом. Онкогенная активация TERT может

приводить к повышению активности теломеразы, что обеспечит иммортализацию малигнизирующихся клеток,

позволяя им преодолеть предел Хейфлика и уйти от апоптоза (Sundin et al., 2012). Активирующие варианты TERT

ассоциированы с развитием различных типов рака, являются негативным прогностическим фактором при

глиобластомах (Pekmezci et al., 2017) и могут быть ассоциированы с потенциальной эффективностью mTOR

ингибиторов (Yaswen et al., 2015) и иммунотерапии (Li et al., 2020), однако достоверные клинические данные на

данный момент отсутствуют в литературе.

TERT chr5:1295250G>A

c.-146C>T
122 32%

В образце обнаружен вариант гена TERT c.-146C>T (ENST00000310581) с частотой альтернативного аллеля 32%. 
Вариант описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP (rs1561215364). Вариант не встречается 
в общей популяции в соответствии с результатами проекта GNOMAD. Вариант описан в базе данных 
соматических мутаций COSMIC (COSM1716559). На основании имеющейся информации вариант вероятно 
является соматическим.

Протоонкоген TERT кодирует обратную транскриптазу теломеразы - белок, играющий роль каталитической 
субъединицы теломеразы, позволяющей ей удлинять теломеры хромосом. Онкогенная активация TERT может 
приводить к повышению активности теломеразы, что обеспечит иммортализацию малигнизирующихся клеток, 
позволяя им преодолеть предел Хейфлика и уйти от апоптоза (Sundin et al., 2012). Активирующие варианты TERT 
ассоциированы с развитием различных типов рака, являются негативным прогностическим фактором при 
глиобластомах (Pekmezci et al., 2017) и могут быть ассоциированы с потенциальной эффективностью mTOR 
ингибиторов (Yaswen et al., 2015) и иммунотерапии (Li et al., 2020), однако достоверные клинические данные на 
данный момент отсутствуют в литературе.
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Ген (экзон) Вариант Кратность покрытия Доля альтернативного аллеля

TERT (2/16) chr5:1293800C>T

c.1201G>A

p.Ala401Thr

980 42%

В образце обнаружен вариант гена TERT p.Ala401Thr (ENST00000310581) с частотой альтернативного аллеля

42%. Вариант приводит к замене единичной аминокислоты в первичной последовательности белка (миссенс

вариант). Вариант описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP (rs370887827). Частота

выявленного варианта в общей популяции в соответствии с GNOMAD составляет 0.0005383%. Вариант описан в

базе данных соматических мутаций COSMIC (COSV57217768). На основании имеющейся информации вариант

вероятно является соматическим.

Протоонкоген TERT кодирует обратную транскриптазу теломеразы - белок, играющий роль каталитической

субъединицы теломеразы, позволяющей ей удлинять теломеры хромосом. Онкогенная активация TERT может

приводить к повышению активности теломеразы, что обеспечит иммортализацию малигнизирующихся клеток,

позволяя им преодолеть предел Хейфлика и уйти от апоптоза (Sundin et al., 2012). Активирующие варианты TERT

ассоциированы с развитием различных типов рака, являются негативным прогностическим фактором при

глиобластомах (Pekmezci et al., 2017) и могут быть ассоциированы с потенциальной эффективностью mTOR

ингибиторов (Yaswen et al., 2015) и иммунотерапии (Li et al., 2020), однако достоверные клинические данные на

данный момент отсутствуют в литературе.

TOP1 (7/21)
chr20:39709867TAGA> T
c.504_506del

p.Glu169del

371 25%

В образце обнаружен вариант гена TOP1 p.Glu169del (ENST00000361337) с частотой альтернативного аллеля

25%. Вариант приводит к делеции одной аминокислоты в первичной последовательности белка без изменения

рамки чтения гена. Вариант описан в базе наследственных генетических вариантов dbSNP (rs748165145).

Частота выявленного варианта в общей популяции в соответствии с GNOMAD составляет 0.001612%. Вариант не

описан в базе данных соматических мутаций COSMIC. На основании имеющейся информации вариант вероятно

является соматическим.

Ген TOP1 может играть роль как протоонкогена, так и гена опухолевой супрессии. Он кодирует топоизомеразу 1

- фермент, устраняющий суперспирализацию ДНК, меняя ее топологию, путем внесения одноцепочечных

разрывов. Как потеря функции TOP1 вследствие повреждающих или делетирующих вариантов, так и ее

приобретение вследствие гиперэкспрессии могут приводить к геномной нестабильности, являющийся одним из

драйверов канцерогенеза (Reijns et al., 2022; Bjornsti et al., 2019; Fragola et al., 2020; Cho et al., 2018; Tuduri et

al., 2009).

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений

+7 495 212-19-11

solo@onco-atlas.ru

Идентификатор образца: XXXXX 
Диагноз: глиобластома

Дата забора образца: XX.XX.XXXX 
ID XXXXX-XXXXX



Solo   Результаты секвенирования  •  49

Ген (экзон) Вариант Кратность покрытия Копийность

ABCC2 делеция 1358 0.5x

В образце обнаружена делеция участка 10-й хромосомы, содержащего ген ABCC2. Ген ABCC2 кодирует белок из

семейства ABC-транспортеров, ответственных за транспорт различных веществ через клеточную мембрану.

Некоторые варианты и гиперэкспрессия ABCC2 могут быть ассоциированы с повышенным риском

канцерогенеза и лекарственной устойчивостью опухолей (Eitan et al., 2019; Chen et al., 2020; Andersen et al.,

2015).

CYP19A1 делеция 1002 1x

В образце обнаружена делеция участка 15-й хромосомы, содержащего ген CYP19A1.

CYP1B1 делеция 1146 1x

В образце обнаружена делеция участка 2-й хромосомы, содержащего ген CYP1B1. Протоонкоген CYP2C19

кодирует белок, являющийся компонентом системы цитохромов P450, ответственный за метаболизацию

канцерогенов и принимающий участие в регуляции различных метаболических путей, включая путь

метаболизма эстрогенов. Гиперэкспрессия и активирующие варианты CYP1B1 приводят к образованию

канцерогенных форм эстрогенов, способствуя развитию злокачественных новообразований (Li et al., 2017;

Alsubait et al., 2020).

FGF7 делеция 1073 1x

В образце обнаружена делеция участка 15-й хромосомы, содержащего ген FGF7. Протоонкоген FGF7 кодирует

фактор роста кератиноцитов - белок, который относится к факторам роста фибробластов и является лигандом

рецептора FGFR2, участвуя в регуляции пролиферации, дифференцировки, инвазии и миграции клеток - в том

числе через ассоциированный с канцерогенезом сигнальный путь MEK/ERK. Гиперэкспрессия FGF7 может

способствовать иммортализации клеток, повышению их подвижности, провоцируя прогрессию злокачественных

новообразований, их метастазирование (Xie et al., 2020; Huang et al., 2017).

GGH делеция 1324 1x

В образце обнаружена делеция участка 8-й хромосомы, содержащего ген GGH.

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений
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Ген (экзон) Вариант Кратность покрытия Копийность

IGF1R делеция 2516 1x

В образце обнаружена делеция участка 15-й хромосомы, содержащего ген IGF1R. Протоонкоген IGF1R кодирует

трансмембранный рецептор инсулин-подобного фактора роста, относящийся к рецепторным тирозинкиназам и

являющийся негативным регулятором апоптоза и позитивным регулятором дифференцировки и пролиферации

клеток, передавая соответствующие сигналы от инсулина и инсулин-подобного фактора роста по

ассоциированным с канцерогенезом сигнальным путям PI3K-AKT-mTOR и RAS-RAF-MEK-ERK.

Гиперэкспрессия IGF1R может приводить к субстрат-независимому росту клеток, являющемуся фактором их

злокачественной трансформации, а также через активацию пути JAK-STAT-EMT повышать инвазивную

способность опухолевых клеток, внося вклад в развитие метастаз, и повышать выживаемость опухолевых

клеток, реализуя антиапоптотический потенциал. Гиперэкспрессия IGF1R ассоциирована с резистентностью к

EGFR-ингибиторам, так как IGF1R может брать на себя функции заблокированных EGFR, передавая сигнал

активации соответствующим сигнальным путям (Hua et al., 2020; Chen et al., 2013; Lee et al., 2015; Ma et al.,

2016).

KAT6A делеция 1000 1x

В образце обнаружена делеция участка 8-й хромосомы, содержащего ген KAT6A. Протоонкоген KAT6A кодирует

гистоновую ацетилтрансферазу, участвующую в эпигенетической регуляции транскрипции. Гиперэкспрессия

KAT6A может привести к гиперактивации некоторых ассоциированных с канцерогенезом сигнальных путей,

включая путь Wnt//β-катенин, вызывая избыточную клеточную пролиферацию и выживаемость, что способствует

развитию злокачественных новообразований (Liu et al., 2021; Yan et al., 2022).

MAF делеция 1107 1x

В образце обнаружена делеция участка 16-й хромосомы, содержащего ген MAF. Протоонкоген MAF кодирует

транскрипционный фактор c-maf, выступающий в роли контрольной точки опосредованного активностью

макрофагов иммунного ответа (Liu et al., 2020), взаимодействующий с сигнальными путями PI3K/AKT/mTOR и

MEK/ERK, ассоциированных с канцерогенезом (Wang et al., 2018). Амплификации MAF могут способствовать

метастазированию злокачественных новообразований (Pavlovic et al., 2015).

MDC1                              делеция                                                  1112 1x 

В образце обнаружена делеция участка 6-й хромосомы, содержащего ген MDC1.

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений
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Ген (экзон) Вариант Кратность покрытия Копийность

MYOD1 делеция 1042 1x

В образце обнаружена делеция участка 11-й хромосомы, содержащего ген MYOD1.

SDHD делеция 1016 1x

В образце обнаружена делеция участка 11-й хромосомы, содержащего ген SDHD. Ген опухолевой супрессии

SDHD кодирует сукцинатдегидрогеназу - важный фермент цикла трикарбоновых кислот и важный компонент

электрон-транспортной цепи. Повреждающие варианты SDHD могут приводить к метаболическим изменениям,

вызывая, например, гипоксию, что способствует злокачественной трансформации клеток (Shuvalov et al., 2021).

ZNF2 делеция 1192 1x

В образце обнаружена делеция участка 2-й хромосомы, содержащего ген ZNF2.

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений
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ПАТОМОРФОЛОГИЧЕСКОЕ ЗАКЛЮЧЕНИЕ:

Морфологическая картина с учетом анамнеза может соответствовать глиобластоме с 
мезенхимальной/саркоматозной метаплазией (не исключаются посттерапевтические 
изменения), WHO G IV, что соответствует клиническому диагнозу. Гетерогенность не 
выявлена.

МАКРОСКОПИЧЕСКОЕ ОПИСАНИЕ:

Доставлено 2 готовых гистологических препарата под маркировкой №XXXXX, XXXXX.

МИКРОСКОПИЧЕСКОЕ ОПИСАНИЕ:

В исследованном материале среди глиальной ткани определяется рост четко 
отграниченной опухоли, построенной из веретеновидных клеток с вытянутыми ядрами, 
определяются мелкие кровоизлияния, полнокровные сосуды, отложения гемосидерина, 
скопления пенистых клеток. Митотическая активность высокая.
XXXXX. Опухолевая ткань представлена диффузно, доля опухолевых клеток составляет 90%, 
абсолютное количество исчисляется тысячами, некрозы не определяют ся. 
XXXXX. Опухолевая ткань представлена диффузно, доля опухолевых клеток составляет 50%, 
абсолютное количество исчисляется тысячами, некрозы не определяют ся.

Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений
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Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией
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TERT ПОЛОЖИТЕЛЬНЫЙ (ВЫЯВЛЕНА ЗАМЕНА C.-146C>T).

Метод исследования: Секвенирование по Сенгеру
Материал: Жидкая кровь с ЭДТА (XXXXX-XXXXX), Парафиновые блоки (XXXXX) 
Назначение: Анализ промотора гена TERT (поиск мутаций С250T, C228T) методом 
секвенирования по Сенгеру.

Заключение:
Выявлена однонуклеотидная замена c.-146C>T (chr5:1,295,250; NM_198253.3).

MGMT ПОЛОЖИТЕЛЬНЫЙ (МЕТИЛИРОВАНИЕ ВЫЯВЛЕНО)

Метод исследования: Метилчувствительная ПЦР
Материал: Жидкая кровь с ЭДТА (XXXXX-XXXXX), Парафиновые блоки (XXXXX) 
Назначение: Анализ метилирования гена MGMT (материал опухоли).

Заключение:
Выявлено метилирование гена MGMT.

КОДЕЛЕЦИЯ 1p/19q ОТРИЦАТЕЛЬНАЯ (КОДЕЛЕЦИЯ НЕ ВЫЯВЛЕНА)

Метод исследования: MSA
Материал: Жидкая кровь с ЭДТА (XXXXX-XXXXX), Парафиновые блоки (XXXXX) 
Назначение: Определение делеции локусов 1р, 19q - 6 маркеров (материал опухоли и 
кровь из вены).

Заключение:
Сочетанная потеря гетерозиготности локусов 1p/19q не выявлена.
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Предоставленная информация не имеет самостоятельного клинического (медицинского)

значения. Принятие клинических решений является исключительной компетенцией

квалифицированных специалистов специализированных медицинских учреждений
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MSH3 ГЕНЕТИЧЕСКИЙ ВАРИАНТ

Секвенирование по Сэнгеру от XX.XX.XXXX не подтвердило наследственный 
статус варианта. Таким образом, вариант является соматическим.

МЕТОД ИССЛЕДОВАНИЯ

Метод исследования: Прямое секвенирование
Направительный диагноз: hg19; chr5:79970914CA>C; MSH3; rs587776701
Направление: Выявление нуклеотидной замены chr5:79970914CA>C
Ген: MSH3
Геномная сборка: hg19

РЕЗУЛЬТАТЫ ИССЛЕДОВАНИЯ

Методом прямого автоматического секвенирования был исследован ген MSH3.
Нуклеотидная замена chr5:79970914CA>C не обнаружена.
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